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Menschlich Nuki insauresequ nzen aus Brustnormalg web 



Die Erfindung betrifft menschliche Nukleinsauresequenzen aus Brustgewebe, die fur 
5 Genprodukte oder Teile davon kodieren, deren funktionale Gene, die mindestens ein 
biologisch aktives Polypeptid kodieren und deren Verwendung. 
Die Erfindung betrifft weiterhin die uber die Sequenzen erhaltlichen Polypeptide und 
deren VenA/endung. 

10 Eine der Haupttodesursachen bei Frauen ist der Brustkrebs, fur dessen Bekampfung 
neue Therapien notwendig sind. Bisher verwendete Therapien, wie z.B. 
Chemotherapie, Hormontherapie oder chirugische Entfernung des Tumorgewebes, 
fuhren haufig nicht zu einer vollstandigen Heilung. 

15 Das Phanomen Krebs geht haufig einher mit der Uber- oder Unterexpression 

gewisser Gene in den entarteten Zellen, wobei noch unklar ist, ob diese veranderten 
Expressionsraten Ursache oder Folge der malignen Transformation sind. Die 
Identifikation solcher Gene ware ein wesentlicher Schritt fur die Entwicklung neuer 
Therapien gegen Krebs. Der spontanen Entstehung von Krebs geht haufig eine 
Vielzahl von Mutationen voraus. Diese konnen verschiedenste Auswirkungen auf das 
Expressionsmuster in dem betroffenen Gewebe haben, wie z.B. Unter- oder 
Uberexpression, aber auch Expression verkurzter Gene. Mehrere solcher 
Veranderungen durch solche Mutationskaskaden konnen schlieSlich zu bosartigen 
Entartungen fuhren. Die Komplexitat solcher Zusammenhange erschwert die 

25 experimentelle Herangehensweise sehr. 

Fur die Suche nach Kandidatengenen, d.h. Genen, die im Vergleich zum 
Tumorgewebe im normalen Gewebe starker exprimiert werden, wird eine Datenbank 
verwendet, die aus sogenanten ESTs besteht. ESTs (Expressed Sequence Tags) 

30 sind Sequenzen von cDNAs, d.h. revers transkribierten mRNAs, den Molektiien also, 
die die Expression von Genen widerspiegeln. Die EST-Sequenzen werden fur 
normale und entartete Gewebe ermittelt. Solche Datenbanken werden von 
verschiedenen Betreibern z.T. kommerziell angeboten. Die ESTs der LifeSeq- 
Datenbank, die hier verwendet wird, sind in der Regel zwischen 150 und 350 
Nukleotide lang. Sie representieren ein fur ein bestimmtes Gen unverkennbares 
Muster, obwohl dieses Gen normalerweise sehr viel langer ist ( > 2000 Nukleotide). 
Durch Vergleich dec Expressionsmuster von normalen und Tumorgewebe konnen 
ESTs identifiziert werden, die fiir die Tumorentstehung und -prolifertion wichtig sind. 
Es besteht jedoch folgendes Problem: Da durch unterschiedliche Konstruktionen der 

40 cDNA-Bibliotheken die gefundenen EST-Sequenzen zu unterschiedlichen Regionen 
eines unbekannten Gens gehoren konnen, ergabe sich In einem solchen Fall ein 
vollig falsches Verhaltnis des Vorkommens dieser ESTs in dem jeweiligen Gewebe. 
Dieses wurde erst bemerkt werden, wenn das vollstandige Gen bekannt ist und somit 
die ESTs dem gleichen Gen zugeordnet werden konnen. 

45 Es wurde nun gefunden, daR diese Fehlermoglichkeit verringert werden kann, wenn 
zuvor samtliche ESTs aus dem jeweiligen Gewebstyp assembliert werden, bevor die 
Expressionsmuster miteinander verglichen werden. Es wurden also uberlappende 
ESTs ein und desselben Gens zu langeren Sequenzen zusammengefalit (s. Fig. 1, 
Fig. 2a und Fig. 3). Durch diese Verlangerung und damit Abdeckung eines wesentlich 

50 groReren Genbereichs in jeder der jeweiligen Banken sollte der oben beschriebene 
Fehler weitgehenst vermieden werden. Da es hierzu keine bestehenden 
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Softwareprodukte gab, wurden Programme fur das Assemblieren von genomischen 
Abschnitten verwendet, die abgewandelt eingesetzt und durch eigene Programme 
erganzt wurden. Ein Flowchart der Assemblierungsprozedur ist in Fig. 2b1 - 2b4 
dargesteilt. 

5 

Es konnten nun die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 1 bis Seq. ID No. 76 
gefunden werden, die als Kandidatengene beim Brusttumor eine Rolle spielen. 

Von besonderem Interesse sind die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID Nos.1-5, 10- 
10 12, 14, 15, 19-21, 23-25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50-52, 58-65, 68. 69 und 71- 
76. 



Die Erfindung betrifft somit Nukleinsaure-Sequenzen, die ein Genprodukt Oder ein 
15 Teil davon kodieren, umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahit aus der Gruppe der 

Nukleinsaure-Sequenzen Seq ID Nos. 1-5, 10-12, 14, 15, 19-21, 23-25, 
28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50-52, 58-65, 68, 69 und 71-76. 



b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure- 
Sequenzen 

25 

Oder 

c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen ist. 

30 

Die Erfindung betrifft weiterhin eine Nukleinsaure-Sequenz gemaS einer der 
Sequenzen Seq ID Nos 1-5, 10-12, 14, 15, 19-21, 23-25, 28, 30. 31, 34. 37. 43, 45, 
48, 50-52, 58-65, 68, 69 und 71-76 oder eine komplementare oder allelische Variante 
davon und die Nukleinsaure-Sequenzen davon. die eine 90%ige bis 95% ige 
Homologie zu einer humanen Nukleinsaure-Sequenz aufweisen. 

Die Erfindung betrifft auch die Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID 
No. 76, die im Brustnormalgewebe erhoht exprimiert sind bzw. in Brusttumorgewebe 
40 vermindert exprimiert sind. 

Die Erfindung betrifft ferner Nukleinsaure-Sequenzen, umfassend einen Teil der oben 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen, in solch einer ausreichenden GroSe, daS sie 
mitden Sequenzen Seq. ID Nos 1-5, 10-12, 14. 15, 19-21, 23-25, 28, 30, 31. 34. 37, 
45 43, 45, 48, 50-52, 58-65, 68, 69 und 71-76 hybhdisieren. 

Die erfindungsgemaBen Nukleinsaure-Sequenzen weisen im allgemeinen eine 
Lange von mindestens 50 bis 4500 bp, vorzugsweise eine Lange von mindestens 
150 bis 4000 bp, insbesondere eine Lange von 450 bis 3500 bp auf. 

50 
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Mitden erfindungsgemaUen Teilsequenzen Seq. ID Nos. 1-5, 10-12, 14, 15, 19-21, 
23-25, 28, 30, 31, 34, 37, 43, 45, 48, 50-52, 58-65, 68, 69 und 71-76 konnen gemaft 
gangiger Verfahrenspraxis auch Expressionskassetten konstruiert werden, wobei auf 
der Kassette mindestens eine der erfindungsgemaSen Nukleinsaure-Sequenzen 
5 zusammen mit mindestens einer dem Fachmann allgemein bekannten KontrofI- oder 
reguiatorischen Sequenz, wie z. B. einenri geeigneten Promotor, kombiniert wird. Die 
erfindungsgemaSen Sequenzen konnen in sense oder antisense Orientierung 
eingefugt sein. 

10 In der Literatur sind ist eine groBe Anzahl von Expressionskassetten bzw. Vektoren 
und Promotoren bekannt, die verwendet werden konnen. 

Unter Expressionskassetten bzw. Vektoren sind zu verstehen: 1. bakterielle, wie z. 
B., phagescript, pBs, (t)X174, pBluescript SK, pBs KS, pNH8a, pNH16a, pNH18a, 
15 pNH46a (Stratagene), pTrc99A, pKK223-3, pKK233-3, pDR540, pRIT5 (Pharmacia), 

• 2. eukaryontische, wie z. B. pWLneo, pSV2cat, pOG44, pXTI, pSG (Stratagene), 
pSVK3, pBPV, pMSG, pSVL (Pharmacia). 

Unter Kontroll- oder regulatorischer Sequenz sind geignete Promotoren zu 
verstehen. Hierbei sind zwei bevorzugte Vektoren der pKK232-8 und der PCM7 
Vektor. Im einzelnen sind folgende Promotoren gemeint: lad, lacZ, T3, T7, gpt, 
lambda Pr, trc, CMV, HSV Thymidin-Kinase, SV40, LTRs aus Retrovirus und Maus 

Metallothionein-I. 

25 Die auf der Expressionskassette befindlichen DNA-Sequenzen konnen ein 

Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 
Polypeptid-Fragment umfaGt. 

Die Expressionskassetten sind ebenfalls Gegenstand der vorliegenden Erfindung. 

30 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Fragmente konnen zur Herstellung von 
Vollangen-Genen venA/endet werden. Die erhaltlichen Gene sind ebenfalls 
Gegenstand der vorliegenden Erfindung. 

Die Erfindung betrifft auch die Verwendung der erfindungsgemaSen Nukleinsaure- 
Sequenzen, sowiedie aus der Verwendung erhaltlichen Gen-Fragmente. 

Die erfindungsgemalien Nukleinsaure-Sequenzen konnen mit geeigneten Vektoren 
in Wirtszellen gebracht werden, in denen als heterologer Teil die auf den 
40 Nukleinsaure-Fragmenten enthaltene genetischen Information befindet, die 
exprimiert wird. 

Die die Nukleinsaure-Fragmente enthaltenden Wirtszellen sind ebenfalls Gegenstand 
der vorliegenden Erfindung. 

45 

Geeignete Wirtszellen sind z. B. prokaryontische Zellsysteme wie E. coli oder 
eukaryontische Zellsysteme wie tierische oder humane Zellen oder Hefen. 

Die erfindungsgemaden Nukleinsaure-Sequenzen konnen in sense oder antisense 
50 Form verwendet werden. 
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Die Herstellung der Polypeptide oder deren Fragment erfolgt durch Kultivierung der 
Wirtszellen gemaR gangiger Kultivierungsmethoden und anschlieliender Isolierung 
und Aufreinigung der Peptide bzw. Fragmente, ebenfalls mittels gangiger Verfahren. 
Die Erfindung betrifft ferner Nukleinsaure-Sequenzen, die mindestens eine 
5 Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodieren. 

Ferner betrifft die vorliegende Erfindung Polypeptid-Teilsequenzen, sogenannte ORF 
(open-reading-franne)-Peptide, gemaB den Sequenzprotokollen Seq. ID Nos 77-88, 
90, 91, 93-95, 97-113, 115-127, 132-160. 

10 

Die Erfindung betrifft ferner die Polypeptid-Sequenzen, die mindestens eine 80%ige 
Homologie, insbesondere eine 90%ige Homologie zu den erfindungsgemafien 
Polypeptid-Teilsequenzen der Seq. ID Nos. 77-88, 90, 91, 93-95, 97-113, 115-127, 
15 132-160 aufwveisen. 

Die Erfindung betrifft auch Antikorper, die gegen ein Polypeptid oder Fragment davon 
gerichtete sind, welche von den erfindungsgemaSen Nukleinsauren der Sequenzen 
Seq. ID No. 1 bis Seq. ID 76 kodiert werden. 

Unter Antikorper sind insbesondere monoklonale Antikorper zu verstehen. 

Die erfindungsgemaSen Polypeptide der Sequenzen Seq. ID Nos. 77-88, 90, 91, 93- 
95, 97-1 13,11 5-1 27, 1 32-1 60 konnen auch als Tool zum Auffinden von Wirkstoffen 
25 gegen Brustkrebs verwendet werden, was ebenfalls Gegenstand der vorliegenden 
Erfindung ist. 

Ebenfalls Gegenstand der vorliegenden Erfindung ist die Verwendung der 
Nukleinsaure-Sequenzen gemali den Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 
30 zur Expression von Polypeptiden, die als Tools zum Auffinden von Wirkstoffen gegen 
Brustkrebs verwendet werden konnen. 

Die Erfindung betrifft auch die VenA/endung der gefundenen Polypeptid- 
Teilsequenzen Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 160 als Arzneimittel in der 
Gentherapte zur Behandlung des Brustkrebses, bzw. zur Herstellung eines 
Arzneimittels zur Behandlung des Brustkrebses. 

Die Erfindung betrifft auch Arzneimittel, die mindestens eine Polypeptid-Teilsequenz 
Seq. ID No. 77 bis Seq. ID No. 160 enthalten. 

40 

Die gefundenen erfindungsgemafien Nukleinsaure-Sequenzen konnen auch 
genomische oder mRNA-Sequenzen sein. 

Die Erfindung betrifft auch genomische Gene, ihre Exon- und Intronstruktur und 
45 deren SpIeiSvarianten, erhaltlich aus den cDNAs der Sequenzen Seq. ID No. 1 bis 
Seq. ID No. 76, sowie deren Verwendung zusammen mit geeigneten regulativen 
Elementen, wie geeigneten Promotoren und/ oder Enhancern. 

Mit den erfindungsgemaRen Nukleinsauren (cDNA-Sequenzen) werden genomische 
50 BAG-, PAG- und Cosmid-Bibliotheken gescreent und uber komplementare 

Basenpaarung (Hybridisierung) spezifisch humane Klone isoliert. Die so isolierten 
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BAC-, PAC- und Cosmid-Klone werden mit Hilfe der Fluoreszenz-in-situ- 
Hybridisation auf Metaphasenchromosomen hybridisiert und entsprechende 
Chromosomenabschnitte identifiziert, auf denen die entsprechenden genomischen 
Gene liegen. BAC-, PAC- und Cosmid-KIone werden sequenziert, urn die 
entsprechenden genomischen Gene in ihrer vollstandigen Struktur (Promotoren, 
Enhancer, Silencer, Exons und Introns) aufeuklaren. BAC-, PAC- und Cosmid-Klone 
konnen als eigenstandige Molekule fur den Gentransfer eingesetzt werden (s. Fig. 5). 

Die Erfindung betrifft auch BAC-, PAC- und Cosmid-Klone, enthaltend funktionelle 
Gene und ihre chromosomale Lokalisation, entsprechend den Sequenzen Seq. ID. 
No. 1 bis Seq. ID No. 76, zur Verwendung als Vehikel zum Gentransfer. 

Es wurde ferner gefunden, da(J bestimmte Nukleinsaure-Sequenzen auch im 
Fettstoffwechsel eine Rolle spielen. Die Erfindung betrifft deshaib auch die 
VenA/endung der Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID Nos.: 3, 37, 45, zur Behandlung 
von krankhaften Veranderungen des Fettstoffwechsels. 
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Bedeutungen von Fachbegriffen und Abkiirzungen 

Nukleinsauren= Unter Nukleinsauren sind in der voliegenden Erfindung zu 

verstehen: mRNA, partielle cDNA, vollangen cDNA und 
5 genomische Gene (Chromosomen). 

ORF = Open Reading Frame, eine definierte Abfolge von Anninosauren, 

die von der cDNA-Sequenz abgeleitet werden kann. 
Contig= Eine Menge von DNA-Sequenzen, die aufgrund sehr groBer 

Ahnlichkeiten zu einer Sequenz zusammengefaUt werden 
10 konnen (Consensus). 

Singleton= Ein Contig, der nur eine Sequenz enthalt. 



15 Erklarung zu den Alignmentparametern 

mininnal initial match= minimaler anfanglicher Identitatsbereich 

maximum pads per read= maximale Anzahl von Insertionen 

maximum percent mismatch= maximale Abweichung in % 



Erklarung der Abbildungen 

25 Fig. 1 zeigt die systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq 

Datenbank. 

Fig. 2a zeigt das Prinzip der EST-Assemblierung 

30 Fig. 2b1-2b4 zeigt das gesamte Prinzip der EST-Assemblierung 

Fig. 3 zeigt die in siiico Subtraktion der Genexpression in 

verschiedenen Geweben 

Fig. 4a zeigt die Bestimmung der gewebsspezifischen Expression uber 

elektronischen Northern. 

Fig. 4b zeigt den elektronischen Northern 

40 Fig. 5 zeigt die Isolierung von genomischen BAG- und PAC-Klonen. 



7 



10 



Die nachfotgenden Beispiele erlautem die Herstellung der erfindungsgemaBen 
Nukleinsaure-Sequenzen, ohne die Erfindung auf diese Beispiele und Nukleinsaure- 
Sequenzen zu beschranken. 



Beispiel 1 

Suche nach Tumor-bezogenen Kandidatengenen 



Zuerst wurden samtliche ESTs des entsprechenden Gewebes aus der LifeSeq- 
Datenbank (vom Oktober 1997) extrahiert. Diese wurden dann mittels des 
Programms GAP4 des Staden-Pakets mit den Parametern 0% mismatch, 8 pads per 
read und einem minimalen match von 20 assembliert. Die nicht in die GAP4- 
15 Datenbank aufgenommenen Sequenzen (Fails) wurden erst bei 1% mismatch und 
dann nochmals bei 2% mismatch mit der Datenbank assembliert. Aus den Contigs 
der Datenbank, die aus mehr als einer Sequenz bestanden, wurden 

#Consensussequenzen errechnet. Die Singletons der Datenbank, die nur aus einer 
Sequenz bestanden, wurden mit den nicht in die GAP4-Datenbank aufgenommenen 
Sequenzen bei 2% mismatch erneut assembliert. Wiederum wurden fur die Contigs 
die Consensussequenzen ermittelt. Alle ubrigen ESTs wurden bei 4% mismatch 
erneut assembliert. Die Consensussequenzen wurden abermals extrahiert und mit 
den vorherigen Consensussequenzen sowie den Singletons und den nicht in die 
Datenbank aufgenommenen Sequenzen abschlieGend bei 4% mismatch assembliert. 
25 Die Consensussequenzen wurden gebildet und mit den Singletons und Fails als 

Ausgangsbasis fur die Gewebsvergleiche verwendet. Durch diese Prozedur konnte 
sichergestellt werden, daft unter den verwendeten Parametern samtliche Sequenzen 
von einander unabhangige Genbereiche darstellten. 

30 Fig. 2b1-2b4 veranschaulicht die Verlangerung der Brustgewebe ESTs. 

Die so assemblierten Sequenzen der jeweiligen Gewebe wurden anschliefiend 
mittels des gleichen Programms miteinander verglichen (Fig. 3). Hierzu wurden erst 
alle Sequenzen des ersten Gewebes in die Datenbank eingegeben. (Daher war es 
wichtig, daB diese voneinander unabhangig waren.) 

Dann wurden alle Sequenzen des zweiten Gewebes mit alien des ersten verglichen. 
Das Ergebnis waren Sequenzen, die fur das erste bzw. das zweite Gewebe 
spezifisch waren, sowie welche, die in beiden vorkamen. Bei Letzteren wurde das 
Verhaltnis der Haufigkeit des Vorkommens in den jeweiligen Geweben ausgewertet. 
40 Samtliche, die Auswertung der assemblierten Sequenzen betreffenden Programme, 
wurden selbst entwickelt. 

Alle Sequenzen, die mehr als viermal in jeweils einem der verglichenen Gewebe 
vorkamen, sowie alle, die mindestens funfmal so haufig in einem der beiden Gewebe 
vorkamen wurden weiter untersucht. Diese Sequenzen wurden einem elektronischen 

45 Northern (s. Beispiel 2.1) unterzogen, wodurch die Verteilung in samtlichen Tumor- 
und Normal-Geweben untersucht wurde (s. Fig. 4a und Fig. 4b). Die relevanten 
Kandidaten wurden dann mit Hilfe samtlicher Incyte ESTs und alien ESTs offentlicher 
Datenbanken verlangert (s. Beispiel 3). AnschlieRend wurden die Sequenzen und 
ihre Ubersetzung in mogliche Proteine mit alien Nukleotid- und Proteindatenbanken 

50 verglichen, sowie auf mogliche, fur Proteine kodierende Regionen untersucht. 
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Beispi I 2 



Algorithmus zur Identifikation und Verlangerung von partiellen 
cDNA-Sequenzen mit verandertem Expressionsmuster 

Im folgenden soil ein Algorithmus zur Auffindung tiber- oder unterexprimierter Gene 
erlautert werden. Die einzelnen Schritte sind der besseren Ubersicht haiber auch in 
einem FluBdiagramm zusammengefalit (s. Fig. 4b). 
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2.1 Elektronischer Northern-Blot 

Zu einer partiellen DNA-Sequenz S, z. B. einem einzelnen EST oder einem Contig 
von ESTs, werden mittels eines Standardprogramms zur Homolgiesuche, z. B. 
BLAST (Altschul, S. F., Gish W.. Miller. W., Myers, E. W. und Lipman. D. J. (1990) J. 
Mol. BioL, 215, 403-410). BLAST2 (Altschul, S. F.. Madden, T. L., Schaffer, A. A., 
Zhang, J., Zhang. Z.. Miller, W. und Lipman, D. J. (1997) Nucleic Acids 
Research 25 3389-3402) oder FASTA (Pearson, W. R. und Lipman, D. J. (1988) 
Proc. Natl. Acad. Sci. USA 85 2444-2448), die homologen Sequenzen in 
verschiedenen nach Geweben geordneten (privaten oder offentlichen) EST- 
Bibliotheken bestimmt. Die dadurch ermittelten (relativen oder absoluten) Gewebe- 
spezifischen Vorkommenshaufigkeiten dieser Partial-Sequenz S werden als 
elektronischer Northern-Blot bezeichnet. 



25 
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40 



45 
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2.1.1 

Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
No. 39 gefunden, die 21 x starker im normalen Brustgewebe als im Tumorgewebe 
vorkommt. 

Die mogiiche Funktion dieses Genbereiches betrifft humanes alpha-B-Crystallin. 

Das Ergebnis ist wie folgt: 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 39 
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2.1,2 

Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
No. 41 gefunden, die 15x starker im normalen Brustgewebe als im Tumorgewebe 
vorkommt. 
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Die mogliche Funktion dieses Genbereiches betrifft humanes extrazellulares Protein 
S1-5. 



Das Ergebnis ist wie folgt: 



55 



60 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 41 



NORMAL 



TUMOR 



%Haeuf igkeit Ha euf igkeit 



Blase 
Brust 
Eierstock 0.0 000 
Endokr ines_Gewebe 0.0347 
Gas n ro in t es t ma i 0.00 7 8 
G e h i rn 
Haema t oooe t i sch 



0.0186 
0.0666 



0 . 3 2 8 8 
0 . 3 0 2 8 



0 , 0026 
0 . 0044 
0 . 0026 
0.0436 
0 . 0095 
0 . 0077 
0 . 0000 



Verhaeitnisse 
M/T T/N 
7 . 2739 0 . 1375 
15. 28950. 0654 
0.0000 undef 
0 . 7954 1 .2573 
0.3143 1 .2231 
3 . 7599 0 .2650 
undef 0.000 0 



10 







04 97 




ooco 


unde f 


0 . 0 0 0 c 


Hepar isch 


0 


OOOC 


0 


0000 


unde f 


undef 


Herz 


0 


0 4 98 


0 


0000 


unde f 


0 . 0 G 0 0 


Hcaer. 




000 0 




0 OOQ 


unde f 


u n ^ e _ 


Lunge 


0 


012 5 


0 


0095 


1 . 3168 


0.7594 


Magen-Speiseroehre 




0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Mu skel-Skelert 


0 


008 6 


0 


0 4 20 


0 . 2 0 3 9 


4.903 6 


Niere 


0 


017 3 


0 


0 00 0 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


003 8 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Prostara 


0 


0000 




0000 


unde f 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Brust: -Hype rp las ie 


0 


0799 










Duenndarm 


0 


0000 










Proscata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0039 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse 31ut koerioerchen 


0 


0070 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gas t rointenstinal 


0 


0031 


Gehi rn 


0 


0313 


Haematopoetisch 


0 


0039 


Herz-Blutge f aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BI3LI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 



3rus t 


0, 


.0272 


Eierstock- Uterus 


0 . 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 . 


0245 


Foetal 


0 . 


0099 


Gas trointes tinal 


0. 


0000 


Haematopoetisch 


0. 


0000 


Haut-Muskel 


0, 


0000 


Hoden 


0 . 


0156 


Lunge 


0 . 


0000 


Nerven 


0 . 


0120 


Prostata 


0 . 


0000 


3 inneso rgane 


0. 


0000 



2-1.3 



Analog der unter 2.1 beschriebenen Verfahrensweise wurde die Sequenz Seq. ID 
No. 42 gefunden, die 12x starker im normalen Brustgewebe als im Tumorgewebe 
vorkommt. 

Die mogliche Funktion dieses Genbereiches betrifft sezerniertes Jrizzled-related 
protein". 



Das Ergebnis ist wie folgt: 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 42 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 



Verhael tnisse 
U/T T/N 



Blase 


0 


. 0511 


0 


. 002 6 


20 . 00330 


.0500 


B rus t 


0 


.0533 


0 


.004 4 


12.23160 


. 0818 


"3 ^ ^ rt. 


0 


00 3 0 


0 


007 8 


0 . 38 95 


2. 


5671 


IIjIICIU TV a. J. lit; o (ocwtrut; 


0 


012 8 


0 


0027 


4.68 85 


0. 


2133 




0 


003 9 


0 


0000 


unde f 


0. 


0000 


Gsh i irn, 


0 


0059 


0 


0099 


0 . 6021 


1. 


6609 


ri ci ~4LLci 1"^^ ^ I— ^ o Vw* i i 


0 


0014 


0 


0000 


unde f 


0. 


0000 


Haut 


0 


034 8 


0 


0000 


unde t 


0. 


0000 


^ CX ^ O ^ 1 i 


0 


014 9 


0 


0065 


2 . 2954 


0. 


4356 


Her z 


0 


0085 


0 


0000 


unde f 


0. 


0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


0117 


0 . 5224 


1 . 


9144 


Lunge 


0 


0025 


0 


0000 


unde f 


0. 


0000 


Magen-Spe iseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


0. 


0240 


0 . 4996 


2 . 


0015 


Niere 


0 


0535 


0. 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Pankreas 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0090 


0 . 


0000 


undef 


0. 


0000 


Prostata 


0 


0048 


0. 


0085 


0 . 5593 


1 . 


7879 


Uterus 


0 


0231 


0 . 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Brus t -Hype rp las ie 


0 


1126 












Duenndarm 


0 


0156 












Pros tata-Hyperp las ie 


0 


0059 












Samenblase 


0 


0178 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 













Entwicklung 
Gas t rointenstmal 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Her z-Blutgef aes 3 e 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0615 

0 . 0031 

0 . 0000 

0.0000 

0.0573 

0.0037 

0 . 0000 

0.0249 

0.0279 



Brust 

Eierstock,- Uterus 
Endokr ines-_Qewebe 
Foetal 
Gastro intestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
S innesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igke i t 

0.0340 

0 . 0205 

0 . 0000 

0.0117 

0 . 0000 

0.0000 

0.0194 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0161 

0 . 0000 

0 . 0000 



In analoger Verfahrensweise wurden auch folgende Northerns gefunden: 
Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 1 





NORMAL 


T 


UMCR 


Ve rhae 


1 






%Kaeuf igkei t 


%Haeuf igke 1 t 


N/T 


T , 


N 


3 1 3. 3 S 




013 9 


0 


.0179 


D . 77 93 




2331 


3 rus z 


Q 


0160 


,^ 


.0022 


7 .33 90 


0 . 


1363 






0 030 


0 


.0052 


0.5343 


1 . 


7114 




■J 


0 03 5 




.010 9 


D . 3 3 4 9 


2 . 


9361 


■n t- a *~ "i -n;^ 


0 


0039 


0 


.02 38 


0.1629 


6 . 


1405 




0 


0102 


0 


. 0088 




0 . 


3612 




0 


0070 


0 


. 0000 


u n ci e f 


0 . 


0000 


Haut 


0 


0050 


0 


. 0000 




0 . 


0000 




0 


0000 


0 


. 0065 


0.0000 


undef 


Herz 


0 


0011 


0 


.0137 


0.0771 


12 


. 9744 


Hods n 


0 


0122 


0 


. 0117 


1.04 47 


0 . 


9572 


Lunge 


0 


0037 


0 


. 0071 


0 . 5267 




3936 


Magen-Spe iseroehre 


0 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Mus rce i - 3 kelent 


0 


0103 


0 


. 0120 


0 . 3565 


1 - 


1675 


Niere 


0 


0030 


0 


. 0000 


undef 


0 . 


0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


.0110 


0 . 0000 


unde f 


Penis 




0000 


0 


. 3000 


unde f 


undef 


Pros tata 


0 


0048 


0 


. 0123 


0 . 3729 


2 . 


6818 


'Jterus 


u 


0066 


0 


. 0000 


unde f 


0 . 


0000 


Brus t-Hyperpias ie 


0 


0109 












Duenndarm 


a 


0000 












Pros tatia- Hype rplasie 


0 


OOOO 












Samenblase 


0 . 


0089 












3 innesorgane 


. 


0000 












Weisse 31utkoerperchen 


Q . 


0061 













FOETUS 

%H"aeuf igkei t 



Encwickiung 


0 


0000 


Gas troi nt ens tmai 


0 


0154 


Gehi rn 


0 


0313 


Haematopcet isch 


0 


0000 


Herz-31utgGfaesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0371 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0. 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



"Brus t 


0 


0000 


Eierstock- Uterus 


0 


0068 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0012 


Gastrointestinal 


0 


0244 


Haemat opoet isch 


0 


0114 


Haut -Mus kel 


0 


0000 


Hoden 




0078 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0020 


Prostata 




3128 


Sinnesorgane 


.-J 


0000 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 2 



Blase 
Brust 
Si erst OCX 
Endokr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
B rust -Hype rplas ie 
Duenndarm 
Pros tata-Hyperplas ie 
Samenblase 
S innesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



NORMAL 
%Haeuf j 
0 . 0000 
0 . 0080 
0 . 0000 
0 . 0036 
0 . 0000 
0 . 0093 
0.0014 
. 0099 
, 0000 
, 0032 
, 0000 
0 . 0037 
0 . 0097 
0 . 0017 
0 . 0030 
0 . 0019 
0 . 0060 
0 . 0071 
0 . 0050 
0 . 0036 
0 . 0093 
0 . 0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0. 0044 



TUMOR 
gkeit %Haeufigkeit 
0 .0026 
0 . 0000 
0.0052 
0 . 0000 
0.0143 
0.0044 
0. 0000 
0 . 0000 
0.0065 
0.0000 
0. 0117 
0 .0024 
0. 0000 
0. 0000 
0068 
0000 
0000 
0064 



0 . 0000 



Verhaelt.aisse 
N/T T/N 
0 . 0000 undef 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef 0.0 0 00 
0 . 0000 undef 
2 . 1288 0 . 4698 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0,0000 undef 
undef 0.0000 
0 . 0000 undef 
1.5801 0. 6329 
undef 0.000 0 
undef 0.0000 
0. 4342 2 . 3033 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
1 . 1186 0.8939 
undef 0.0 0 00 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

'^Haeuf igkeit 

0. 0000 

0 . 0031 

O'. 0000 

0 . 0079 

0. 0000 

0 . 0037 

0. 0000 

0. 0000 

0 .0140 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock- Uterus 


0 


0205 


Endokrines- Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0052 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0050 


Prostata 


0 


0000 


3 innesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 3 

NORMAL TUMOR Verhael tnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeur igkeit 


N/T 


T/N 


3ia5e 


,^ 
-J 


.004 6 


0 


. occo 


unde f 


0 . 0000 






.1066 


0 


. 0065 


15. 308 


0.0613 


Siersrock 


0 


. 0030 


0 


0000 


under 


0 . 0000 


Sr.dokr ir.es Gewebe 


0 


. 0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Ga s t r o m r e s r ina i 


0 


. 0000 


0 


0 0 00 


unde f 


unde f 


Gen i rn 


0 


0034 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Haemacopoe t is cn. 


0 


0056 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Haut 


0 


04 4 3 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Hepa t i sch 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Herz 


0 


0095 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Muskei-Skeiett 


0 


0034 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Nie re 


0 


0059 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Pankreas 


0 


0038 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Penis 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef 


unde f 


Prostata 


0 


0000 


0 . 


0021 


0 . 0000 


undef 


U te rus 


0 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


unde f 


3rus t- Hype rp las ie 


0 


0400 










Duennda rm 


0 


0000 










Prostata-Hyperpias ie 


0 


0000 










Samenblase 


0 , 


0000 










3 inneso rgane 


0 . 


0000 










Weisse 3 luL koe rne r chen 


0 . 


0000 











FOETUS 

%Haeuf igkei t 



Entwic klung 


0, 


0000 


Gasnrointens t inal 


0 . 


00 0 0 


Gehi rn 


0 , 


0000 


Haemat opoe t isch 


0 . 


0000 


Herz-31utgefaesse 


0 . 


0000 


Lunge 


0 . 


0000 


Niere 


0 . 


0000 


Prostata 


0 . 


0000 


S innesorgane 


0 . 


0000 



NGRMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkei t 



• Brust 


0 


0136 


Sierstock- Uterus 


0 


0000 


Sndokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0023 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haema t opoe t isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


3 innesorgane 


0 


0000 



15 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 4 

NOFIMAL TUMOR Ve rhae 1 1 ni s s e 

%Haeufigkeit %HaeafigkeiC N/T T/N 



Blase 


U 


. U U U U 


U 


n n Pi n 
. U U U U 


unde f 


unde f 


B ITU s tl 


u 


. U 1 J J 


n 
u 


n n n n 
. u u u u 


unde f 


0 


. 0000 


Exerstock 


u 


n n n n 
. u u u u 


U 


n n n pi 
. U U U U 


unde f 


undef 


Endokrinss Gsweb© 


n 
U 


u u ± o 


U 


. U U o 4 


u . J J 4 y 


2 


. 9861 


Gastrointestinal 


U 


n n 1 Q 


U 


U U 4 o 


1 £r O Q Q 

i . bZ o O 


0 


6141 


Geh 1 irn 


u 


fi n T /i 
u U J ^ 


u 


n n o o 
u u z z 


i . 3 4 O Z 


0 


6459 


Haema t opoe 1 1 s ch. 


U 


n r\ n n 
U U U U 


U 


n r\ n n 
UU U U 


unde f 


undef 


Haut 


U 


n n Q Q 
u u y y 


U 


n n n n 
U U U U 


unde f 


0 


0000 


Hepa t i 3 ch. 


U 


n n n n 
U U U U 


U 


n n n n 
U U U U 


unde f 


undef 


rie rz 


u 


n n n n 
u u u u 


u 


n n n n 
u u u u 


unde f 


undef 


Hoden 


u 


n n 1 

U U D -L 


u 


n n n n 
u u u u 


unde f 


0. 


0000 


Lunge 


0 


0025 


0 


0024 


1 . 0534 


0. 


9493 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0060 


0 . 0000 


undef 


N ie re 


0 


0089 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Pankreas 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 . 


0060 


0. 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Prostata 


0. 


0024 


0 . 


0021 


1 . 1186 


0 . 


8939 


Uterus 


0. 


0033 


0 . 


0214 


0 . 1547 


6. 


4632 


Brus t-Hyperplas ie 


0 . 


0073 












Duennda rm 


0 . 


0000 












Pros tata-Hyperp las ie 


0. 


0059 












Samenblase 


0. 


00B9 












S innesorgane 


0. 


0000 












Weisse Slut koe rperchen 


0 . 


0000 













Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

O...015 4 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 .0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



• Brust 


0 


0000 


Eier stock-Uterus 


0 


0160 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0017 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0020 


Prostata 


0 


0064 


S inneso rgane 


0 


0155 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 5 

NORMAL TUMOR Verhael tnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


31ase 


Q 


, 0^90 


0 


.34 35 


1.3135 


0.54 99 




0 


.3137 


0 


. 3322 


3 . 5621 


0.1168 


Siers cock 


0 


.0122 


0 


.3000 


undef 


0 . 0000 


Endokrines Gewebe 


0 


. 3000 




.0027 


0 . 0000 


undef 


Gastrcm testina^ 


0 


33 2 9 


3 


30 0 0 


under 


0. 3000 


Gehi rn 


0 


3035 


3 


3 0 33 


2.5804 


0 . 38'^5 


Haematiopoe t i sch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0 0 00 


undef 


unde f 


Herz 


0 


0212 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0122 


0 


0117 


1.0447 


0 . 9572 


Lunge 


0 


0025 


0 


0071 


0 . 3511 


2.8478 


Magen-Speiseroehre 


0 


1159 


0 


0383 


3 . 0238 


0. 3307 


Muskel-Skelett 


0 


0240 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Nie re 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0 - 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Penis 


0 


0898 


0 . 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Prostata 


0 


0262 


0 . 


3192 


1 . 3672 


0.7314 


Uterus 


0 


0099 


0 . 


0427 


0 .2321 


4 . 3088 


B rust -Hype rplas ie 


0 . 


0291 










Duenndarm 


0 . 


0530 










OS tat a-Hype rplas ie 


0 . 


0173 










Samenblase 


0 . 


0445 










Sinnesorgane 


0 . 


0000 










se 31utkoerDerchen 


0 . 


3000 











%Haeuf igkeit 



Entwic klung 


0 


0000 


Gas t rointenst inal 


0 


0092 


Gehirn 


0 


0000 


Haemato poetise h 


0 


0000 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


? ros tata 


0 


0000 


S inneso rgane 


0. 


0000 



NCRMISRTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



■ Brust 


0 


0000 


Eiers toe k- Uterus 


0 


0160 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0017 


Cast rc intestinal 


0 


0122 


Haemato poet isch 


0 


0000 


Haut -Mus kei 


0 


0000 


Hoden 


0. 


0000 


Lunge 


0. 


0000 


Nerven 


0- 


0020 


Pros tata 


0 . 


0064 


3-nnesorgane 


0, 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 10 





NORMAL 


TUMOR 




%Haeuf igkei t 


%Haeuf 


Blase 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


Brust 


0 


. 0107 


0 


. 0000 


Eierstock 


0 


. 0000 


0 


.0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


0 


. 0027 


Gastrointestinal 


0 


0039 


0 


. 0000 


Gehi rn 


0 


0025 


0 


. 0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


0 


0000 


Haut 


0 


0099 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


Herz 


0 


0021 


0 


0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


0000 


Lunge 


0 


0025 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


Niere 


0 


0059 


0. 


0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 . 


0000 


Penis 


0 


0000 


0 . 


0000 


Prostata 


0 


0000 


0. 


0000 


Ut e rus 


0 


0000 


0 . 


0000 


Brust -Hyperplas ie 


0 


0000 






Duenndarm 


0 


0000 






Prostata-Hyperplas ie 


0 


0000 






Samenblase 


0 


0000 






Sinnesorgane 


0 . 


0000 






Weisse Biut koerperchen 


0 . 


0009 







Verhaeitnisse 

N/T T/N 

under undef 

undef 0.0000 

undef undef 
0 . 0000 undef 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef undef 

undef 0.0000 
0 . 0000 undef 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef undef 

undef 0.0000 

undef 0.0000 

undef undef 

undef undef 

undef undef 

undef undef 



Entwicklung 
Gastrointens t inal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutge f aes se 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0-. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igke it 



■ Brust 


0 


0476 


Eierstock- Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


024 5 


Foetal 


0 


0012 


Gas t roint est inal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0057 


Haut-Mus ke 1 


0 


0065 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0080 


Prostata 


0 


0000 


Sinneso rgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO; 11 

NORMAL TUMOR Verhaeitnisse 





^ Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


under 


under 


3rusr 


0 


. 0067 


0 


. 0000 


under 


0 . 0000 


SiersTTocK 


0 


. 0030 


0 


. 0000 


under 


0 . 0000 


Sndokrines Gewebe 


0 


. 0073 


0 


0054 


1, 3396 


0 .7465 


Gastrointescinai 


0 


. 0000 


0 


0048 


0.0000 


undef 


Gehi rn 


0 


0144 


0 


0110 


1.3150 


0 . 7599 


Haemanopoet isch 


0 


. 0014 


0 


0000 


under 


0 . 0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


under 


undef 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0065 


0 . 0000 


undef 


Herz 


0 


0042 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0 . 0000 


undef 


Lunge 


0 


0025 


0 


0095 


0 .2634 


3.7971 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Mus kei-Skeiett 


0 


0034 


0 


0060 


0 . 5710 


1,7513 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Pankreas 


0 


0019 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Penis 


0 


0060 


0. 


0000 


unde f 


0. 0000 


Prostata 


0 


0043 


0 . 


0149 


0 . 3196 


3 . 1288 


Uterus 


0 


0033 


0. 


0000 


undef 


0.0000 


Brus t- Hype rp las ie 


0 


0000 










Duennda rm 


0 . 


0093 










Pros tat a-Hyperplasie 


0. 


0149 










Samenblase 


0 . 


0000 










Sinnesorgane 


0. 


0000 










Weisse Blut koerperchen 


0. 


0026 











Entwickiung 
Gas t rointenstinal 
Gehi rn 
Haema topoet isch 
He rz-3lut ge f aes se 
Lunge 
Niere 
Pros tata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0, 0000 

0 . 0123 

0 . 0000 

0 - 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0. 0124 

0. 0000 

0, 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igke i t 



• Brust 
Eiers tock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gas t rointe s t inal 
Haematopoetisch 
Haut-Mus kel 
Hoden 
Lunge 
Ne rven 
Prostata 
S innes o rgane 



0000 
0091 
0245 
0029 
0000 
0.0114 
0. 0000 
0. 0000 
0 . 0000 
0.0080 
0.0123 
0 . 0000 



19 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 12 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplas ie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperpias ie 
Samenbiase 
Sinnesorgane 
Wei3 3e_Blutkoerperchen 



NORMAL 

% Haeuf igkei t 

0.0000 

0 . 0093 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0011 

0 . 0000 

0 . 0037 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0030 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0024 

0.0017 

0 . 0073 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0009 



TUMOR 

%Haeuf igkei t 

0 . 0000 

0 . 0022 

0 . 0104 

0 . 0000 

0 .0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0024 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 .0000 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0000 



Verhael tnisse 
N/T T/N 
undef undef 
4.2811 0 ,2336 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
1 . 5801 0. 6329 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0.0000 

0 . QOOO 

0 . 0039 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



B rust 


0 


0000 


Eierstock. -Uterus 


0 


0023 


Endokrines- Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0, 


0035 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0, 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0032 


Hoden 


0. 


0000 


Lunge 


0. 


0000 


Nerven 


0. 


0030 


Prostata 


0 . 


0000 


Sinnesorgane 


0. 


0232 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 13 



NORMAL 

% Haeu f igke: 



TUMOR 

%Haeuf igkei : 



10 



15 



30 



Blase 


0 


0093 


0 


0000 


3rus t 


J 


0030 


0 


0022 


Eierstock 


0 


0051 


0 


0000 


Sndokrines Gewebe 




0123 


0 


0054 


Gastroir.tiestiinal 


0 


0000 


0 


0048 


Gehx rn 


0 


00 4 2 


0 


0022 


Haematopoe t isch 


0 


0 014 


0 


0000 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


Herz 


0 


0032 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


0012 


0 


0024 


Magen-Speise roehre 


0 


0000 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0060 


Nie re 


0 


0030 


0 


0137 


Pankreas 


0 


0000 


0. 


0055 


Penis 


0 


0030 


0. 


0000 


Prostata 


0 


0048 


0 . 


0000 


Uterus 


0 


0083 


0. 


0356 


3rust-Hyperplasie 


0 


0073 






Duennda rm 


0 


0125 






Prostata-Hyperpiasie 


0 


0000 






Samenbiase 


0 , 


0000 






Sinnesorgane 


0 . 


0000 






Weisse Blutkoerperchen 


0 . 


0044 







Verhae 
N /■■ T 
unde f 
3 . 6695 
undef 
2.3442 
0 . 0000 
1.9353 
undef 
unde f 
unde f 
undef 
unde f 
0 . 52 67 
undef 
0 .3565 
0.2171 
0 . 0000 
unde f 
undef 
0.2321 



Itnisse 
T / N 

0 - 0000 
0 .2725 
0 .0000 
0.4266 
unde f 
0 . 5167 
0 . 0000 
0 .0000 
undef 
0 .0000 
undef 
1 . 8986 
undef 
1 . 1675 
4 . 6066 
unde f 
0 . 0000 
0 . 0000 
4 . 3088 



35 
40 

50 
55 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0154 
0 . 0092 
0 . 0063 



Entwi cklung 
Gastrointens t inal 
Gehirn 

Haematopoe t isch 0.0079 

Herz-Blutgef aesse 0.0164 

Lunge 0.0074 

Niere 0.0185 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



■ Brust 


0 


0000 


Eierstock-Ut;erus 


0 


0046 


Sndokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0128 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haemat opoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Ne rven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0064 


3 inneso rgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 14 



10 



15 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Ute rus 
Brust-Hyperplas ie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Same nblase 
Sinnesorgane 
Wei3se_Blut koerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0 . 0046 

0 .0120 

0 . 0000 

0. 0036 

0 . 0019 

0 . 0017 

0.0014 

0 . 0000 

0.0050 

0 . 0042 

0 .0183 

0 . 0012 

0 . 0000 

0.0086 

0. 0030 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0095 

0,0017 

0 . 0073 

0 . 0062 

0 . 0030 

0 . 0089 

0 , 0000 

0 . 0026 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0 , 0051 

0. 0000 

0 , 0026 

0 . 0027 

0 . 0000 

0 . 0022 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0.0000 

0.0024 

0.0000 

0 , 0000 

0.0000 

0.0110 

0 . 0000 

0 . 0043 

0.0071 



Verhael tnisse 
N/T T/N 
0 . 9092 1 .0998 
under 0.0000 
0.00 00 undef 
1.3396 0.7465 
undef 0.0000 
0.7741 1.2918 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef 0. 0000 
0.5267 1,8936 
undef undef 
undef 0. 0000 
undef 0.0000 
0 . 0000 undef 
undef undef 
2 . 2373 0 . 4470 
0 .2321 4 . 3088 



35 



40 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0154 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0 . 0000 
Haematopoetisch 0 . 0079 
Herz-Blutgefaesse 0.0041 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



■ Brust 


0 


0000 


Eiers tock'-y terus 


0 


0046 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0140 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


02S5 


Haut-Muskel 


0 


0291 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0060 


Prostata 


0 


0064 


S innesorgane 


0 


0000 



65 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 15 

N C RMAL TUMOR '/ e r h a e 1 1 n i s s e 

%Haeufigkeit %Haeuf igkei t M/T T/N 



Blase 


0 


.00 93 


0 


.0000 


unde f 


0.0000 


3rusr 


0 


018^ 


0 


0 02 2 


9.5621 


0 . 116 3 


Hlierstiock 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Sndokrines Gewebe 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gas t roinr es t inal 


^ 


0 0 00 


^ 


0000 


unde f 


undef 


Gehirn 


0 


007 6 


0 


0011 


5 . 9 6 6 9 


0.1435 


Haematopoet isch 


0 


0042 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Haut 


3 


0050 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0053 


0 


0137 


0 . 3854 


2.594 9 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0025 


0 


0071 


0 . 3511 


2 . 3473 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0077 


0 . 0000 


undef 


Mus ke 1-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0059 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Pankreas 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0090 


0 . 


0000 


undef 


0 .0000 


Prostata 


0 


0024 


0. 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Uterus 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef 


undef 


Brus t- Hype rp las ie 


0. 


0036 










Duenndarm 


0. 


0000 










Pros tata-Hyperplas ie 


0 . 


0030 










Samenblase 


0. 


0000 










S innesorgane 


0. 


0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 . 


0 0 00 











FOETUS 

^Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0125 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0135 


Prostata 


0 


0000 


S i nne s o r g a ne 


0 


0140 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIGTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



3 rust 


0 


0063 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 




0 


0000 


Foetal 


0 


0023 


Gas t rointestinai 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Mus kel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Ne rven 


0 


0 0 4 0 


Prostata 


0 


0 0 0 0 


Sinnesorgane 


0 


0000 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 16 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0093 


0 


. 0051 


1 .8185 


0 


5499 


Brus t 


0 


0160 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


E ie rs t oc k 


0 


0091 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Endokrines Gswebe 


0 


0018 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gehi JTR 


0 


0017 


0 


0011 


1 . 5482 


0 


6459 


Haematopoetisch. 


0 


0014 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepa t isch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Herz 


0 


0021 


0 


0000 


undef 


0, 


0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0025 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


0 


0060 


0 , 5710 


1 . 


7513 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0090 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Uterus 


0 


0099 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Brus t-Hyperplas ie 


0 


0000 












Duenndarm 


0 


0000 












Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 












Samenbiase 


0 


0000 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 













Sntwicklung 
Gas t rointenstinal 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0 . 0000 
0 . 0000 



Gehirn 0.0063 

Haematopoetisch 0.0000 

Her2-Blutgef aesse 0.0000 

Lunge 0.0074 

Niere 0.0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0558 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brus t 


0 


0000 


E ie rs tock-Uterus 


0 


0023 


Endokrines-_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0064 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0032 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0064 


S innesorgane 


0 


0000 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 18 



NORMAL TUMOR Ve rhael tni 3 se 

%Haeuf igkeit: %Haeufigkeit N/T T/N 



Slase 


0 


. 0232 


0 


.0026 


9 . 0924 


0 . 1100 


3rus:: 


0 


. 0306 


0 


0044 


. 0332 


0 . 1422 


Eierscock 


0 


. 0030 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Endokrines Gewebe 


0 


. 0000 


0 


002^ 


0 . 0000 


under 


Gastrointestinal 


0 


. 0252 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Gehirn 


0 


. ooi:' 


0 


0011 


1.5432 


0.6459 


Haematopoetisch 


0 


. 0042 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Haut 


0 


. 0249 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Hepat isch 


0 


. 0000 


0 


0065 


0 . 0000 


under 


Herz 


0 


.0148 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


0000 


unde f 


0. 0000 


Lunge 


0 


0037 


0 


0024 


1.5801 


0 . 6329 


Magen- Spe iseroehre 


0 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0274 


0. 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Niere 


0 


0000 


0. 


0000 


unde f 


undef 


Pankreas 


0 


0057 


0. 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Penis 


0 


0120 


0. 


0267 


0. 44 92 


2 .2260 


Prostata 


0 


0095 


0 . 


0000 


unde t 


0 . 0000 


Uterus 


0 


0132 


0. 


0000 


under 


0 . 0000 


Brus t- Hype rp las ie 


0 


0291 










Duenndann 


0 


0062 










Prostata-Hyperplas ie 


0 


0030 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 . 


0118 










Weisse Blut koerperchen 


0 , 


0000 











FOETUS 

%Haeuf igkei t 



Entwickiung 


0- 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0123 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0039 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkei t 



Brust 


0 


0204 


Eierstock-Bterus 


0 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0047 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


S innesorgane 


0 


0000 



Elektronischer Northern fCir SEQ. ID. NO: 19 



NORMAL 



Blase 


0 . 


0093 


Brus t 


0 . 


0120 


Eierstock 


0 . 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 . 


0000 


Gas t roint est inal 


0 . 


0000 


Gehirn 


0 . 


0017 


Haematopoetisch 


0 . 


0014 


Haut 


0 . 


0000 


Hepat isch 


0 . 


0000 


Herz 


0 . 


0074 


Hoden 


0 . 


0000 


Lunge 


0 


0025 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


Niere 


0 


0030 


Pankreas 


0 


0000 


Penis 


0 


0030 


Prostata 


0 


0048 


Uterus 


0 


0033 


Brus t -Hype rplas ie 


0 


0073 


Duenndarm 


0 


. 0000 


Prostata-Hyperplasie 


0 


. 0000 


Samenblase 


0 


. 0000 


Sinnesorgane 


0 


. 0000 


Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0000 



TUMOR Verhaeltnisse 



%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0054 


0 . 0000 


undef 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0011 


1 . 5482 


0.6459 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0275 


0.2698 


3 ,7070 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


0 


0000 


undef 


0. 0000 



Entwickiung 
Gas tro in tens t inal 
Gehi rn 
Haematopoetisch 
Herz-Biutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0. 0041 

0. 0037 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 . 


0000 


Eierstock-Ute rus 


0 . 


0000 


Endokrines;_Gewebe 


0 


0000 


Eoetal 


0 


0140 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0064 


S innesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 20 

NORMAL T'JMCR Verhaeltr.isse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T /N 


3 la.s e 


Q 


0 0 00 


0 


0 000 


unde t 


unde f 


3rus t 


Q 


00 67 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 




Q 


00 00 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Tr"^/^/^L'T~i T^c3Q ^ \jj o o 
Cj i ILit-J J^. I. X i i t; o ^ C w tr kJ t3 


0 


00 00 


0 


0000 


unde f 


unde f 




Q 


00 00 


0 


0000 


unde f 


unde f 




0 


00 00 


0 


0000 


unde f 


unde f 


ndtriLid ^ J ^ I 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


A 1 ^z;; kJ ci \ — L *D ^ * A 


0 


00 00 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Herz 


0 


0011 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hodsn. 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskei-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brus t- Hype rp las ie 


0 


0036 










Duenndarm 


0 


0000 










■OS tata-Hyperplas ie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 











Weisse_31utkoerperchen 0.0000 



Entwicklung 
Gas trointens t inai 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz~31utgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0,. 0000 

o'. 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



Brus t 

Eierstock,- Uterus 
Endokr ines^Qewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE 3IBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0 - 0340 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0017 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0065 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



65 



27 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID, NO: 21 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Brust 


0 , 


0227 


0 


0044 


5 . 1984 


0 


1924 


Eierstock 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Endokrines_Gewebe 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gastrointestinal 


0. 


0019 


0 


0095 


0.2036 


4 


9124 


Gehirn 


0 . 


0017 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 . 


0042 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 . 


0149 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0064 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Lunge 


0 


0012 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Magen-Spe iseroehre 


0 


0000 


0 


0153 


0 . 0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0.2855 


3 


5025 


Niere 


0 


0059 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pros tata 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brus t-Hyperplasie 


0 


0036 












Duenndarm 


0 


0000 












Prostata-Hyperplasie 


0 


. 0000 












Samenblase 


0 


. 0000 












Sinnesorgane 


0 


. 0000 












Weisse Slut koe rperchen 


0 


. 0000 













Entwicklung 
Gastrointenst inal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Biutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0. 0000 

O'. 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



I 



Brus t 

Eiers tock.-Uterus 
Endokr ines-_(^ewebe 
Foetal 
Cast ro intestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0. 0544 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0041 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0030 

0 . 0064 

0 . 0000 



28 



Elektronischer Northern fur SEQ. 





NORMAL 




%Haeuf 


Blase 


U . 


n n n 
J U U U 


3rus t 


0 . 


u i J J 


Eierstock 


0 . 


0 0 0 0 


Endokrines Gewebe 


0 . 


0 018 


Gastrointestinal 


0 . 


00 5 8 


Gehirn 


0 . 


0 00 0 


Haematopoet isch 


u . 


U U 1 4 


Haut 


0 , 


U (J O U 


Hepat isch 


u 


r\ n r\ r\ 
(J U U U 


Herz 


0 


00 0 0 


Hoden 


U 


n n n A 
U U U U 


Lunge 


U 


n n ^ n 
u U 0 u 


Magen-Speise roehre 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0034 


Niere 


0 


0030 


Pankreas 


0 


0000 


Penis 


0 


0000 


Prostata 


0 


0024 


Uterus 


0 


0017 


3rus t -Hype rp las ie 


0 


0109 


Duenndarra 


0 


0000 


Pros t a ta-Hyperpi as ie 


0 


0059 


Samenblase 


0 


0000 


S innesorgane 


0 


0000 


Weisse Blut koerperchen 


0 


0000 



ID. NO: 22 



TUMOR 


y s ma e 




%Haeuf igkeit 






ij 


. U U Z D 


J . u u u u 


unde f 


0 


A Pi A 
. J U U U 


unde f 


D n n n n 
•J . J u u u 


0 


. U U U U 


un.de f 


unde f 


0 


.0000 


unde r 


n 0 n n n 
U . J u u u 


0 


. 0 0 0 0 


unde f 


U - J u u u 


0 


. 0 0 3 3 


o r\ n r\ r\ 
J . U U U U 


unde f 


0 


. 0000 


unde f 


U . J U U U 


0 


. 0000 


unde f 


n n n n n 
u . u u u u 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


. 0000 


undef 


0 . 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


. 0060 


0. 5710 


1.7513 


0 


. 0000 


undef 


0 . 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


. 0064 


0 . 3729 


2 . 6818 


0 


- 0000 


undef 


0.0000 



Entwicklung 
Gas t rein tens t inal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Pros tata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 - 0000 

0> 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 



I 



Brust 

Eierstock.-Uterus 
Endokr ines^Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0 . 0068 

0 . 0000 

0.0023 

0.0122 

0 . 0000 

0 .0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



29 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 23 



10 



15 



30 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokr ine3_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haeinatopoe t isch 
Haut 
Hepa t isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Nie re 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t-Hype rplas ie 
Duenndarm 
Pros tata-Hype rplas ie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse 3lut koerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0. 0046 

0. 0133 

0. 0000 

0.0036 

0. 0097 

0. 0008 

0. 0014 

0. 0050 

0. 0000 

0. 0011 

0. 0000 

0. 0037 

0. 0000 

0 . 0069 

0 . 0149 

0 . 0038 

0.0030 

0 . 0024 

0 . 0033 

0 . 0036 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0118 

0 . 0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0. 0026 
0. 0022 
0. 0000 
0.0027 
0.0000 
0.0033 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0.0000 
0. 0000 
, 0000 
.0000 
. 0060 
, 0000 
.0000 
.0000 
. 0000 
.0071 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
1 .8185 0.5499 
6. 1158 0 .1635 
undef undef 
1. 3396 0.7465 
undef 0.0000 

0. 2580 3.8754 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 

1 . 1420 0.8756 



undef 
undef 
undef 
undef 0.0000 
0.4642 2.154 4 



0 . 0000 
0 . 0000 
0 . 0000 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
He rz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0 . 0000 
0,. 00 31 
0 . QOOO 
0 . 0000 
0041 
0037 
0062 
0000 
0000 



50 



55 



Brust 

Eie rs tock.-Uterus 
Endokr ines'_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
S innesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0 . 0136 

0. 0046 

0 . 0490 

0 . 0198 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0020 

0 . 0192 

0 . 0000 



60 



65 



30 



Elektronischer Northern furSEQ. ID. NO: 24 

NORMAL TUMCR Ve rhae 1 t n i s 5 e 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0139 


0 


0153 


0 . 9092 


1 


0993 


3 rus z 


0 


0173 


0 


0022 


7 . 9505 


0 


1253 


Eierstiock 


0 


0000 


0 


0026 


0. 0000 


undef 




0 


0013 


0 


0027 


0.6693 




4930 


GastjTointGstiin.al 


0 


0053 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Gehi rn 


0 


0085 


0 


0142 


0 . 5955 


i_ 


6794 


HaerTLatiopoet isch 


0 


0042 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0298 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepa t isch 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Herz 


0 


0106 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Lunge 


0 


0037 


0 


0071 


0. 5267 


1 


8986 


Magen-Speise roehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0103 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Niere 


0 


0178 


0 


0068 


2. 6050 


0 


3839 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0055 


0. 3428 


2 


9168 


Penis 


0 


. 0000 


0 


0533 


0.0000 


unde f 


Prostata 


0 


0048 


0 


0021 


2.2373 


0 


4470 


Uterus 


0 


. 0033 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


. 0327 












Duenndarm 


0 


. 0062 












Prostata-Hype rplas ie 


0 


. 0000 












Samenblase 


0 


. 0089 












Sinnesorgane 


0 


.0118 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0244 













FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointens t inal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoe t isch 


0 


0039 


Herz-Blutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


OOQO 


Sinnesorgane 


0 


0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brus t 


0 , 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0023 


Endokrines- Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Mus kel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerve n 


0 


0050 


Prostata 


u 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



31 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 25 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Pros tata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blut koerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0 .0651 

0- 0400 

0.0213 

0.0109 

0. 0271 

0.0119 

0.0196 

0.0199 

0. 0050 

0. 0286 

0. 0061 

0.0174 

0.0193 

0 . 0206 

0.0089 

0 . 0019 

0.0599 

0. 0214 

0.0430 

0.0254 

0.0343 

0. 0297 

0.0356 

0 . 0113 

0.0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0 . 0204 

0 . 0065 

0. 0026 

0 . 0163 

0 . 0000 

0 . 0066 

0. 0000 

0.0000 

0 . 0065 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0047 

0 . 0077 

0 . 0120 

0 . 0068 

0.0000 

0.0000 

0.0362 

0.0000 



Verhaeitnisse 
N/T T/N 
3 . 1823 0 . 3142 
6. 1158 0 . 1635 
8. 1803 0. 1222 
0.6698 1.4930 
undef 0.0000 
1.3062 0.5536 
undef 0.0 00 0 
undef 0.0000 
0.7651 1.3069 
undef 0.0 00 0 
undef 0.0000 
3. 6870 0.2712 
2 .5198 0 .3968 
1 .7130 0. 5838 
1 . 3025 0. 7678 
undef 0.0000 
undef 0 . 0000 
0.5922 1.6886 
undef 0.0000 



Entwicklung 
Gast rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0.0000 
0092 
0000 
0197 
0041 



Lunge 0.018 5 
Niere 0.0309 



Prostata 
Sinnesorgane 



0.0000 
0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0816 


Eierstock^Uterus 


0 


0160 


Endokrines' Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0105 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Mus kel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0. 


0000 


Nerven 


0 . 


0040 


Prostata 


0. 


0385 


Sinnesorgane 


0 . 


0000 



65 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 26 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

sHaeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


. oooc 


0 


.0000 


unde f 


under 


Brusc 


0 


.0137 


0 


. 0022 


3 . 5621 


0 . 1163 


Eierstock 


0 


. 0000 




. 0000 


unde f 


unde f 


Sndokrines Gewebe 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


GasL rom test: inal 


0 


.0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gehi rn 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematcpcetisch 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0065 


0 . 0000 


undef 


Herz 


0 


0000 


0, 


0000 


undef 


undef 


Hoden 


0 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0. 


0077 


0.0000 


unde f 


Mus kel-Skeiett 


0 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


undef 


Niere 


0 


0000 


0, 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 . 


0000 


0 . 


0110 


0 . 0000 


undef 


Penis 


0 . 


0000 


0 . 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0. 


0000 


0. 


0000 


undef 


unde f 


Uterus 


0 . 


0000 


0 . 


0000 


undef 


undef 


B rust- Hype rpi as ie 


0 . 


0036 










Duennda rm 


0 . 


0000 










Pros tata-Hyperplas ie 


0 . 


0000 










Samenblase 


0 . 


0000 










S innes organ e 


0 . 


0000 










Weisse Blut koerDerchen 


0 . 


0000 











FOETUS 

%Haeuf igkei t 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopcet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innescrgane 



0.0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0. 0000 
0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


. 0000 


Eiers tock-Uterus 


0 


. 0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0064 


S innesorgane 


0 


0000 



Elektronischer Northern fur SEQ, ID. NO: 27 



NORMAL TUMOR Verhael tnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



O X a. s e 


U 


. \J L 0 y 


0 
u 


. U X Z 0 


X . u y 1 X 


U . y X 0 J 




Q 


.0160 


g 


0 0 9 9 

. \J \J £L jL. 


/ . J 0 z? U 


U . X J D 0 


TT* "1 £i "r* o ^ 


Q 


.0030 


Q 


n 1 p 9 

. U X 0 ^ 


U . X D 0 y 


c q Q n n 


TT n y- 1 a e /~ir .t /-\ 
iLiriUU KX X lie O OferWcUc 


n 


n n s s 


n 


n n 9 

, u u 0 z 


u . 0 D y CJ 


1 d Q T n 




0 


.0136 


0 


0000 




n 0 D n n 

u . u u u u 


Gsh i rn 


A 

u 


n (1 d 

. U U J 4 


n 
u 


U X D 4 


n 9 n ^ 

U - Z U D H 


A Q /I y1 9 

4 . 0 4 J 


t-I ^ dm ^ i~ ir\ /~\ i~ ^ e/**)*! 
n.citrIliclLUpcjtr UXot^Ii 


u 


U X ^ D 


Q 


n n (1 n 

u u u u 


unde f 


Pi n n n Pi 
u . u u u u 


tJ a n +- 


u 


n n ^ n 
u u o u 




n n n n 
u u u u 


unde f 


U . U U U U 


l-I fZk ^ 'f" 1 0 

ntipd L XoOIl 


0 
u 


n n n n 

u u u u 


Q 


n n 0 n 

u u u u 


unde f 


unde f 


He r z 


Q 


017 0 


0 


02 7 5 


0 . 616 6 


X - D Z X 0 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0 . 0000 


undef 


Lunge 


0 


0174 


0 


0071 


2 . 4580 


0.4068 


Magen-Spe ise roehre 


0 


0097 


0 


0153 


0 . 6300 


1 . 5874 


Muskel-Skelett 


0 


0188 


0. 


0180 


1.0469 


0 . 9552 


Nie re 


0 


0297 


0. 


0137 


2 . 1708 


0. 4607 


Pankreas 


0 


0038 


0. 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Penis 


0 . 


0060 


0. 


0000 


undef 


0. 0000 


Pros tata 


0 . 


0024 


0. 


0043 


0 . 5593 


1.7879 


Uterus 


0. 


0017 


0. 


0285 


0.0580 


17 .2351 


Brus t -Hype rp las ie 


0 . 


0036 










Duenndarm 


0 . 


0062 










Prostata-Hyperplas ie 


0. 


0000 










Samenblase 


0 . 


0000 










S innesorgane 


0 . 


0000 










Weisse Blut koe rperchen 


0 . 


0000 











Entwicklung 
Gas t rointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Her z -Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 
0.0339 
0 . 0000 
0 . 0275 
0. 0041 
0.0111 
0 .0124 
0 . 0249 
0.0419 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eiers tock-Uterus 


0 


0411 


Endokrines Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0525 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0259 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Ne rven 


0 


0060 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



34 



5 
10 
15 

30 
35 
40 

m 

50 
55 
60 

65 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 28 

NORMAL TUMOR Verhaelcnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeur igkeit 


M/T 


T 


/N 


3iase 


0 


. 0093 


0 


. 0102 


0 . 9092 




. 0993 


Brusr 


0 


. 0267 


0 


. 0087 


3 . 0579 


0 


- 3270 


Eierstock 


0 


. 0091 


0 


.0156 


0 . 5843 




.7114 


Sndokrines Gewebe 


0 


.0123 


0 


. 0082 


1 . 5623 


0 


. 6399 


Gastrointestinal 


0 


. 0174 


0 


. 0095 


1 . 3321 


0 


. 5458 


Gehi rn 


0 


. 0127 


0 


.0153 


0 . 3294 


I 


.2057 


Haematopoet isch 


0 


. 0042 


0 


0000 


undef 


0 


. 0000 


Haut 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0 


, 0000 


Hepat isch 


0 


0149 


0 


0194 


0 .7651 


1 


. 3069 


Herz 


0 


0085 


0 


0137 


0 . 6166 


1 


. 6218 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0 - 0000 


undef 


Lunge 


0 


0212 


0 


0189 


1 .1193 


0 


.8934 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


unde f 


0 


. 0000 


Muskei-Skelett 


0 


0240 


0 


0120 


1 . 9985 


0 


. 5004 


Niere 


0 


0119 


0. 


0000 


undef 


0 


0000 


Pankreas 


0. 


0114 


0. 


0166 


0 . 6857 


1 


4584 


Penis 


0. 


0090 


0. 


0267 


0 .3369 


2 


9680 


Prostata 


0. 


0191 


0. 


0298 


0, 6392 


1 


5644 


Uterus 


0. 


014 9 


0. 


0000 


undef 


0 


0000 


B rust -Hype rp las ie 


0. 


0109 












Duenndarni 


0. 


0093 












Prostata-Hyperplasie 


0. 


0178 












Samenblase 


0. 


0089 












Sinnesorgane 


0 . 


0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0. 


0113 













Sntwi c klung 
Gastromtenstinal 
Gehirn 
Haemato poet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0-. 0000 

0 . 0247 

0 . 0000 

0 . 0079 

0 . 0000 

0.0074 

0 . 0062 

0 .0000 

0. 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Eierstock-Uterus 


0 


0160 


Endokrines Gewebe 


0 


04 90 


Foetal 


0 


0245 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0227 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0164 


Ne rven 


0 


0211 


Prostata 


0 


0256 


Sinnesorgane 


0 


0000 



35 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 29 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


Blase 


0 


. 0000 


0 


.0179 


0 . 0000 undef 


Brus t 


0 


.04 66 


0 


.0131 


3.567 5 0 


.2803 


EieirstocJc 


0 


.0304 


0 


.0130 


2.3372 0 


.4279 


Endokrines Gewebe 


0 


.02 37 


Q 


.03 00 


0.7916 1 


.2633 


Gastrointiestiinal 


0 


.013 6 


Q 


.0238 


0.5700 1 


.754 4 


Gsh i m 


0 


.04 24 


0 


. 02 63 


1 . 5127 0 


.6201 


lid ^iLLd t_ <^ <j ci: X o y — i 1 


Q 


.007 0 


0 


. 0000 


1 in H 0 


. 0000 


Haut 


0 


034 8 


Q 


0000 




00 0 0 




n 


U X ^ o 


n 


n n ^ R 


3.0606 0 


32 67 


He r 2 


0 


02 65 


0 


0687 


0.3854 2 


594 9 


Hode n 


0 


024 4 


0 


0000 


undef 0 


0000 


Lunge 


0 


0336 


0 


0236 


1. 4221 0 


7032 


Magen— Spe iseroehire 


0 


0483 


0 


0307 


1.5749 0. 


6350 


Muskel-Skelett 


0 . 


0154 


0. 


0240 


0 . 6424 1 . 


5567 


Niere 


0 . 


0119 


0. 


0274 


0 . 4342 2 . 


3033 


Pankreas 


0 . 


0133 


0. 


0166 


0.8000 1. 


2501 


Penis 


0. 


0359 


0. 


0000 


undef 0. 


0000 


Prostata 


0 . 


0095 


0. 


0170 


0-5593 1. 


7879 


Uterus 


0. 


0132 


0. 


0000 


undef 0. 


0000 


B rust -Hype rpl as ie 


0 . 


0291 










Duenndarm 


0. 


0187 










Prostata-Hyperplasie 


0. 


0149 










Samenblase 


0. 


0089 










Sinnesorgane 


0. 


0118 










Weisse Biutkoerperchen 


0. 


0052 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Biutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0154 

0. 0277 

0 . 0188 

0. 0236 

0 . 0368 

0.0407 

0 . 0309 

0 . 0249 

0 . 0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



. Brust 


0 


.0136 


Eierstock^yterus 


0 


0228 


Endokrines Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0280 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0171 


Haut-Muskei 


0 


0648 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0246 


Nerven 


0 . 


0221 


Pros tata 


0. 


0192 


Sinnesorgane 


0. 


1393 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 30 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





% Haeuf igkei t 


%Haeuf igke:Lt 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


. 0093 


0 


. 0026 


3 . 5370 


0.2750 


3 rust 


0 


. 0040 


0 


. 0000 


unde f 


0. 0000 


Eierscock 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


under 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


0036 


0 


. 0082 


0. 4465 


2.2395 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


. 0000 


undef 


0.0000 


3ehi rn 




0000 


0 


0120 


0 .0000 


unde f 


Haematopoe t isch 


0 


002 S 


0 


0000 


undet 


0. 0000 


Ha ut 


0 


0 00 0 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Herz 


0 


0053 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Hoderi 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Lunge 


0 


0037 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0193 


0 


0077 


2.5198 


0. 3968 


Muskei-Skelet t 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0. 


0055 


0.3428 


2 . 9168 


Penis 


0 


0030 


0. 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 . 


0048 


0. 


0085 


0.5593 


1. 7879 


Uterus 


0 . 


0033 


0 . 


0000 


undef 


0.0000 


Brus t-Hyperplas ie 


0. 


0073 










Duenndarm 


0 . 


0062 










Pros tata-Hyperplas ie 


0 . 


0000 










Samenblase 


0 . 


0039 










Sinnesorgane 


0 . 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 . 


0009 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwi cklung 


0 


0000 


Gas t rointens tinai 


0 


0092 


Gehi rn 


0' 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0039 


He rz-Blutge fa esse 


0 


0041 


Lunge 


0 


0037 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


S innesorgane 


0 - 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



3 rust 


0 


0136 


Eiers tock-Ute rus 


0 


0114 


Endokrines* Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0087 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Mus kei 


0 


0065 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0. 


0040 


Prostata 


0 . 


0123 


S innesorgane 


0 . 


0000 



37 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 31 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igke i t 


%Haeuf igkeit 


N/T T/N 


Blase 


0 


. 0093 


0 


. 0026 


3. 6370 0.2750 


Brust 


0 


. 0293 


0 


. 0087 


3.3637 0,2973 


Eiers tock 


0 


. 0091 


0 


.0156 


0 . 5843 1.7114 


Endokrines Gewebe 


0 


. 0091 


0 


. 0054 


1 . 6745 0 . 5972 


Gastrointestinal 


0 


. 0155 


0 


0190 


0 .8143 1 .2281 


Gehirn 


0 


0008 


0 


0077 


0 . 1106 9 . 0427 


Haematopoetisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Haut 


0 


0249 


0 


0000 


undef 0.0000 


Hepatisch 


0 


0050 


0 


0194 


0 .2550 3 . 9208 


Herz 


0 


0053 


0 


0550 


0.0963 10.3795 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef undef 


Lunge 


0 


0075 


0 . 


0071 


1 .0534 0 . 9493 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 . 


0000 


undef undef 


Muskel-Skelett 


0 


0188 


0 . 


0060 


3-1406 0 . 3184 


Niere 


0 


0119 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Pankreas 


0 


0095 


0 . 


0276 


0 . 3428 2 . 9168 


Penis 


0. 


0120 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Prostata 


0. 


0119 


0 . 


0128 


0. 9322 1, 0727 


Ute rus 


0. 


0116 


0. 


0000 


undef 0.0000 


Brust-Hyperplasie 


0. 


0145 








Duennda rm 


0. 


0093 








Prostata-Hyperplas ie 


0. 


0059 








Samenblase 


0. 


0000 








S innesorgane 


0. 


0470 








Weisse_Blutkoerperchen 


0. 


0009 









FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0154 
Gastrointenstinal 0.0092 
Gehirn 0'. 0000 
Haematopoetisch 0.0079 
Herz-Blutgef aesse 0.0164 
Lunge 0.0000 
Niere 0,0062 
Prostata 0.0249 
Sinnesorgane 0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


. 0068 


Eierstock-Uterus 


0 


0183 


Endokrines!__Gewebe 


0 


0000 


f'oetal 


0 


0105 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Mus kel 


0 


0194 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0020 


Prostata 


0 


0192 


Sinnesorgane 


0 


0000 



38 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 32 

NORMAL TUMOR Ve rhae 1 tn i s se 

iHaeufigkeit BHaeutigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


. 0139 


0 


. 0077 


1.3185 


0 


. 5499 


3r^^s t 


0 


. 0227 


0 


. 0044 


5 - 1984 


0 


. 1924 


Eierscock 


0 


. 0030 


0 


. 0155 


0.1948 


5 


. 1343 


Sndokr ines_Gewebe 


0 


.0109 


n 


. 0054 


2 . 0093 


0 


4 977 


Gastromtescinal 


0 


.0136 


0 


0143 


0 . 9500 


1 


0527 


Gehirn 


0 


0059 


0 


0033 


1 .3062 


0 


55 3 6 


Haema topee risen 


0 


0023 


0 


0000 


undef 


0 


ooco 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepacisch 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Herz 


0 


0064 


0 


0137 


0 . 4624 


2 


1624 


Hoden 


0 


0366 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Lunge 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0307 


0 . 0000 


unde f 


Muskei-Skelett 


0 


0120 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0055 


0 . 6857 


1 . 


4584 


Penis 


0. 


0210 


0 . 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Prostata 


0 . 


0024 


0 . 


0106 


0 . 2237 


4 . 


4 697 


Uterus 


0. 


0050 


0 . 


0000 


undef 


0 . 


0000 


B rust -Hype rplasie 


0 . 


0073 












Duennda mr 


0 . 


0218 












Pros tat a-Hyperpias ie 


0 . 


0030 












Samenblase 


0 . 


0000 












Sinnesorgane 


0 . 


0000 












Wei3se_Blut koerperchen 


0 . 


0035 













Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Biutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Pros ta ta 
3 innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0123 

0'. 0000 

0, 0000 

0. 0041 

0 . 0037 

0 . 0000 

0 . 0249 

0 . 0000 



NORMIERTS/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Br us t 


0 


0272 


Eiers tock-Uterus 


0 


0046 


Endokrines. Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0070 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetis ch 


0 


0285 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0164 


Nerven 


0 


0100 


Prostata 


0 . 


0256 


Sinnesorgane 


0 . 


0000 



39 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 33 

NORMAL TUMOR Ve rhae i tni s s e 

%Haeuf igkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


.0093 


0 


.0128 


0.727 4 


1 . 


3748 


B rus t 


0 


0200 


0 


.0044 


4 . 58 68 


0. 


2180 


EieirstocJc 


0 


00 91 


0 


.0078 


1.1686 


0. 


8557 


F r\H o k T" T n R s f^^^wf^h^^ 

1 i \^ W /V ^ ^ 1 i ^ O W ^ W ^ ^ ^ 


0 


0018 


0 


.0191 


0.0 957 


10. 4512 


Gastrointestinal 


0 


0116 


0 


. 0000 


unde f 


0. 


0000 


Geh i rn 


0 


0110 


0 


.0197 


0.5591 


1. 


7887 




0 


007 0 


0 


.000 0 


unde f 


0. 


0000 


Haut 


0 


0099 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Herz 


0 


0021 


0 


0137 


0 . 1541 


6. 


4872 


Hoden 


0 


0061 


0 


0117 


0. 5224 


1 . 


9144 


Lunge 


0 


0075 


0 


0118 


0. 6321 


1 . 


5321 


Magen-Speiseroehre 


0 


0193 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0240 


0.0714 


14 


. 0102 


Niere 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


Pankreas 


0 . 


0019 


0. 


0055 


0-3428 


2 . 


9163 


Penis 


0 . 


0060 


0. 


0000 


undef 


0, 


0000 


Prostata 


0 . 


0238 


0. 


0192 


1.2429 


0 . 


804 6 


Uterus 


0 . 


0116 


0. 


0000 


undef 


0 . 


0000 


B rust -Hype rp las ie 


0 . 


0036 












Duenndarm 


0 . 


0125 













Prostata-Hyperplasie 0 . 0059 

Samenblase 0.0178 

Sinnesorgane 0.0118 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0061 



Entwickiung 
Gas t r oint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.. 0000 

0 . 0092 

0 . 0000 

0 . 0157 

0 . 0000 

0 . 0074 

0 . 0062 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0136 


Eier stock-Uterus 


0 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0192 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Muskei 


0 


0097 


Hoden 


0 


0234 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0131 


Pros tata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



40 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 34 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



10 



15 



30 



Blase 


0 


0000 


Brusc 


0 


0147 


EierstLock 


0 . 


0091 


£ndokr ines Gewebe 


Q 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Gehirn 


0 


0008 


Haematopoet is ch 


0 


0056 


Haut 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0000 


Herz 


0 


0011 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


Pankreas 


0 


0019 


Penis 


0 


0030 


Prostata 


0 


0000 


Uterus 


0 


0033 


B rust -Hype rpl as ie 


0 


0000 


Duenndarm 


0 


0000 


Prostata- Hyperplasie 


0 


0000 


Samenblase 


0 


0000 


S innesorgane 


0 


0000 


Weisse 31ut kcerperchen 


0 


0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0 . 0026 
0022 
0052 

002-: 

0048 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 
0000 



0. 0000 



Verhaelt 
N/T 

0 . 0000 
5.7274 

1 . 7529 
0 . 0000 
0 . 0000 
unde f 
unde f 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



T/N 
unde f 
0.1486 
0 . 5705 
undef 
unde f 
0 . 0000 
0 . 0000 
undef 
undef 
0.0000 
unde f 
undef 
undef 
undef 
unde f 
0 . 0000 
0 . 0000 
undef 
0 . 0000 



35 



40 



45 



50 



55 



60 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0154 


Gast rointenstinai 


0' 


0000 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Her z-Biutgef aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


N iere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


S innesorgane 


0 


0279 



NORMISRTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eiers tockrUterus 


0 


0000 


Endokrines C^awebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0041 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Mus kel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerve n 


0 


0020 


Prostata 


0 


0000 


S innesorgane 0 


0000 



65 



41 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 35 



NORMAL TUMOR 
%Haeufigkeit %Haeuf igkei t 



Verhael tnisse 
N/T 



Blase 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


Brust 


0 


. 0227 


0 


. 0022 


10 .3969 


Eiers tock 


0 


. 0030 


0 


. 0000 


undef 


Endokrines_Gewebe 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


Gastrointestinal 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


Gehi rn 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Haematopoetisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Haut 


0 


0050 


0 


0000 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Magen-Spe ise roehre 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


N ie re 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


Penis 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


Prostata 


0. 


0000 


0 . 


0000 


undef 


Uterus 


0. 


0000 


0 . 


0000 


undef 


B rust -Hype rplasie 


0. 


0000 








Duenndarm 


0. 


0000 








Pros t at a-Hype rplasie 


0. 


0000 








Samenblase 


0. 


0000 








S innesorgane 


0 . 


0000 








Weisse Blut koerpe rchen 


0. 


0009 









T/N 
undef 
0 .0962 
0. 0000 
undef 
undef 
undef 
undef 
0 . 0000 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 
undef 



Entwicklung 
Gas t roint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Her z -Blut ge faesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S inneso rgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

O'.OOOO 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0136 


Eierstock^- Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0017 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0. 


0000 


Sinnesorgane 


0. 


0000 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 36 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


. 0325 


0 


. 0077 


4.2431 


0 


. 2357 


3 rust 


0 


. 03S6 


0 


. 0065 


5.9119 


0 


. 1691 


£ierstock 


0 


. 0122 


0 


. 0000 


under 


0 


. 0000 


Endokrines Gewebe 


0 


. 0036 


0 


. 0027 


1.3396 


0 


.74 65 


Gastrointestinal 


0 


. 0053 


0 


. 0048 


1.2214 


0 


. 3187 


Gehirn 


0 


. 0110 


0 


. 0033 


3 . 3545 


0 


2981 


Haematopoet isch 


0 


.0140 


0 


. 0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


0099 


0 


0065 


1.5303 


0 


6535 


Herz 


0 


0085 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hoden 


0 


0122 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Lunge 


0 


0112 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Magen- Speis eroehre 


0 


0193 


0 


0230 


0 .8399 


1 , 


1905 


Muskel-Skelett 


0 


0137 


0 


0000 


unde f 


0 . 


0000 


Niere 


0. 


0000 


0 


0068 


0 . 0000 


undef 


Pankreas 


0. 


0019 


0. 


0110 


0.1714 


5 . 


8337 


Penis 


0 . 


0120 


0. 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Prostata 


0. 


0071 


0. 


0021 


3 . 3559 


0 . 


2980 


Uterus 


0 . 


0165 


0. 


0071 


2 .3208 


0 . 


4309 


Brus t-Hyperplas ie 


0. 


0036 












Duenndarm 


0 . 


0000 













Prostata-Hyperplasia 0.0059 

S ame nb lase 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0-. 0000 

0. 0062 

0 . 0000 

0. 0079 

0. 004 1 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHXERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



\ Brust 


0 


0544 


Eierstock -Uterus 


0 


0114 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0114 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0060 


Prostata 


0 


0128 


Sinnesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 37 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


IN / i 


T /N 


Blase 


0 . 


0 0 4 6 


U 


u u / / 


0 . 60 62 


1.64 97 


Brus t 


0 . 


10 5 3 


r\ 
U 


U 1 J 1 


8 . 0 52 5 


0 . 12 4 2 


Eiers tock 


0 . 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f" 


Endokrines_Gewebe 


0 . 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Gastrointestinal 


0 . 


0058 


0 


004 8 




0 - 818 7 


Gehirn 


0 . 


0059 


0 


0000 


unde f 


n n n n n 


Haematopoet isch 


0 . 


00 8 4 


0 


n n n n 
U U U U 


unde f 


n n n n n 

u . U U U U 


Haut 


u . 


n d. f? 

U J 4 O 


n 
u 


u u u u 


unde f 


0.00 00 


Hepatisch 


0 . 


00 9 9 


n 
U 


u u u u 


unde f 


0 . 0000 


He c z 


U . 


pi 9 n 1 

u Z U J- 


n 

u 


n n n n 

u u u u 


unde f 


0 . 0000 


Hoden 


0 , 


A Pi C 1 
(J U O i 


u 


u u u u 


unde f 


0 . 0000 


Lunge 


r\ 
U 


U U -L z 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Magen-Spei seroehre 


0 


000 0 


0 


0000 


unde f 


unde f 


MUS KeX oKeieuL. 


0 


0223 


0 


0240 


0 . 9279 


1 . 0777 




0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Penis 


0 


0120 


0 


0000 


unde f 


0. 0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0043 


0 . 5593 


1.7879 


Uterus 


0 


0083 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Brus t - Hype rp las ie 


0 


0618 










Duenndarm 


0 


0093 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0178 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 











Entwicklung 
Gastrointens t inal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0.0062 

0". 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0.0000 



Brust 

Eier stock- Uterus 
Endokr ines^Gewebe 
Toetal 
Gastrointestinal 
Haematopoet isch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.1632 

0 . 0000 

0 . 0490 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 - 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 , 0000 

0 . 0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 38 



Blase 
Brust 
Eierstock 
Endokrines_Gewebe 
Gas tro intestinal 
Gehirn 
Haema top oet is ch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
3rus t-Hype rplas ie 
Duenndarm 
Pros tat a-Hyperplas ie 
Samenblase 
S innesorgane 
Weisse Blut koerDerchen 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 
0 . 0000 
0 . 0227 
0 . 0000 
0 - 0000 
0 . 0039 
0 . 0000 
0 .0000 
0 . 0099 
. 0000 
.0085 
. 0000 
. 0037 
. 0097 
, 0154 
0 . 0000 
0 . 0000 
.0060 
.0191 
. 0017 
, 0036 
0 .0125 
0 . 0089 
0 . 0000 
0 . 0113 
0 . 0000 



TUMOR 

%Haeut igkei: 

0. 0026 

0 . 0044 

0.0052 

0. 0000 

0 . 0043 

0.0099 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



0047 
0000 
0060 
0068 
0000 
0000 
0043 
0427 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 . 0000 undef 
5 . 1984 0 . 1924 
0 . 0000 undef 
undef undef 
0. 3143 1 .2281 
0 . 0000 undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0 . 0000 
undef undef 
0 . 7901 1 .2657 
undef 0.0000 
2 . 5696 0. 3892 
0 . 0000 undef 
undef undef 
undef 0.0000 
4.4745 0.2235 
0.0387 25 . 8527 



Entwicklung 
Gas t rointenstinai 
Gehirn 
Haematopoet isch 
He r z -Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkei t 

0.. 0000 

O'. 0031 

0 . 0063 

0 . 0000 

0. 0000 

0 .0135 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0068 


Eierstock-Uterus 


0 


0068 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0012 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0020 


Prostata 


0 


0123 


S innesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 40 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkei t 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0325 


0 


0051 


6 


. 3647 


0 . 


1571 


Brust 


0 


0267 


0 


0065 


4 


0772 


0 . 


2453 


Eierstock 


0 


0030 


0 


0026 


1 


1686 


0. 


8557 


Endokrines_Gewebe 


0 


0146 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0039 


0 


0095 


0 


4071 


2. 


4562 


Gehirn 


0 


0068 


0 


0307 


0 


2212 


4 . 


5213 


Haematopoetisch 


0 


0028 


0 


0378 


0 


0739 


13 


. 5274 


Haut 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Hepatisch 


0 


0198 


0 


0129 


1 


5303 


0 . 


6535 


Herz 


0 


1303 


0 


3299 


0 


3950 


2 . 


5316 


Hoden 


0 


0183 


0 


0351 


0 


5224 


1 . 


9144 


Lunge 


0 


0174 


0 


0118 


1 


4748 


0 . 


6781 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


04 60 


0 


2100 


4 . 


7622 


Muskel-Skelett 


0 


0188 


0 


0300 


0 


6281 


1 . 


5921 


Niere 


0 


0119 


0 


0479 


0 


2481 


4 . 


0308 


Pankreas 


0 


0057 


0 


0055 


1 


0285 


0 . 


9723 


Penis 


0 


0180 


0 


0267 


0 


6739 


1 . 


4840 


Prostata 


0 


0143 


0 


0021 


6 


7113 


0. 


1490 


Uterus 


0 


0149 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Brust-Hyperplasie 


0 


0327 














Duenndarm 


0 


0093 















Prostata-Hyperplasie 0.0208 

Samenblase 0,0000 

Sinnesorgane 0.1058 

Weisse Biutkoerperchen 0.0000 



Entwicklung 
Gastrointenstxnal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0'. 0031 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0074 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 .0977 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0408 


Eierstock--Uterus 


0 


0137 


Endokrines G^webe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0122 


Gastrointestinal 


0 


0244 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0032 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


024 6 


Nerven 


0 


0090 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0852 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 43 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T / N 


Blase 


0 . 


0000 


0 


0051 


0 . 0000 


undef 


Brus t 


0 . 


0253 


0 


0044 


5. 3100 


0 • 1721 


Eierstock 


0 . 


0152 


0 


0338 


0. 4495 


2 .2249 


H^ndokrines Gewebe 


0 . 


0109 


0 


0054 


2 . 0093 


0 . 4977 


Gastrointestinal 


0 . 


0097 


0 


0000 


under 


0 . 0000 


Gehirn 


0 . 


0136 


0 


0044 


3. 0964 


0 . 3230 


Haematopoet 13 ch 


0 . 


0098 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Haut 


0 , 


0099 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0065 


0 . 0000 


undef 


Herz 


0 . 


0021 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0062 


0 


0024 


2. 6336 


0. 3797 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskei-Skelett 


0 


0051 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0068 


0. 4342 


2 . 3033 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0110 


0. 1714 


5 .8337 


Penis 


0 


0090 


0 


0000 


undef 


0-0000 


Prostata 


0 


0095 


0 


0064 


1 .4915 


0. 6705 


Uterus 


0 


0083 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Brus t-Hyperpiasie 


0 


0036 










Duenndarm 


0 


0093 











Prostata-Hyperplasie 0.0089 

Samenbiase 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 

Weisse_Blutkoerperchen 0.0096 



Entwickiung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.. 0000 

0. 0123 

0. 0188 

0. 0079 

0 . 0082 

0, 0111 

0.0124 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0. 


0000 


Eierstock^Uterus 


0. 


0023 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0099 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0227 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0070 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:120: 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 120 

GGECSFGHCE ASGRGSDCSR THGREEALTG LPACEVSGLE VQRSPADKDG IRHEVP 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:121: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANI5.MUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 121 



PSLPQVPLQA CVSAYLCGDP AAAVGAQPQG PQGPALPRKH GGSKREEGHH GLQS 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:122: 

(A) LANGE: 1 93 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 117 

TNEHTLTSYL QLPFSFNRIV KASCILI 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 118: 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 118 

PGGCEGENVL LATVKPQEGA RIAQGPMGER RL 32 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 119: 

(A) LANGE: 1 35 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 119 

R3NAVQLTRM EY.^^KSLSLL YPKSL3RHVS VRTSVVTQQL LSE?S?;<.^?R ARPCRV3TAD 60 

RSVRKGIMAY SLEDLLLfCvR DTLMLADKPF FLVLEEDGTT VETEEYTQAL AGDTVFMVLQ 120 
IKGQKWQPPSE QGTRH 135 
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(A) LANGE: 45 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 115 

PVIYSVLIRS EIRYKISRPy TTDFIKSESL ILACLYLI3E BMSTL 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 116: 

(A) LANGE: 40 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 116 

PDCESFMYFN LDSVFLRVLS MKLADSRQDS FF:4HGWLIS? 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:117: 

(A) LANGE: 27 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



CNASPFWCYE VPLCRRFHQQ LVTVPSTRTC FEIS 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 113: 

(A) LANGE: 324 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO; 113 

GLSTFQNWLP STPATSWGGL TSSRTTDNGG EQTALSPQEA PFSGISTPPD VLSVGPEPAW 50 

EAAATTKGLA TDVATFTQGA APGREDTGLL TTTHGPEEAP RLAMLQNELE GLGDIFHPMN 120 

AEEQAQLAAS QPGPKVLSAE QGSYFVRLGD LGPSFRQRAF EHAVSHLQHG QFQARDTLAQ 180 

LQDCFRLIEK AQQAPEGQPR LDQGSGASAE DAAVQEERDA GVLSRVCGLL RQLHTAYSGL 240 

VSSLQGLPAE LQQPVGRARH SLCELYGIVA SAGSVEELPA ERLVQSREGV HQAWQGLEQL 300 

LEGLQHNPPL SWLVGPFALP AGGQ 324 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 114: 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 114 

lAMTPPNATE ASKPQGTTVC PPCDNELKSE AIIEHLCASE FALRMKIKEV KKENGDKKIV 60 
PKKKKPLKLG PIKKKDLKKL VLYLKNGADC PCHQLDNL3H HFLIMGRKVK SQYLLTAIHK 120 
WDKKNKEFKN FMKPOylKNHEC PTFQSVFK 14 8 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 115: 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS; MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 110 

WATPNHYCFL rCVFSPSSPGT ALTALQSKHW TTRAWLTKG 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO:1 1 1 : 

(A) LANGE: 38 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 111 

RYFHPLRLVQ PSQLFRASTG LQGHGSQKVN GWGLPSPG 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:112 : 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANGr einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 112 

RKMLRAALFA LPIPRCKYTL FLIAHMGPPY LLALvLMLKS WPWERCLPGR HSCLVQAKPL 6C 



180 



(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT; 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO; 108 



NELKASGGEI KIHKMEQKEN VPPGPEVCIT HQEGEKISAN ENSLAVRSTP AEDDSRDSQV 60 

KSEVQQPVHP KPLSPDSRAS SLSESSPPKA MKKFQAPARE TCVECQKTVY PMERLLANQQ 120 

VFHISCFRCS YCNNKLSLGT YASLHGRIYC KPHFNQLFKS KGNYDEGFGH RPHKDLWASK 180 

NENEEILERP AQLANARETP HSPGVEDAPI AKGGVLAASM EAKASSQQEK EDKPAETKKL 240 

RIAHPPPTEL GSSGSALEEG IKMSKPKWPP EDEISKPEVP EDVDLDLKKL RRSSSLKERS 300 

RPFTVAASFQ STSVKSPKTV SPPIRKGWSM SEQSEESVGG RVAERKQVEN ABCASKKNGNV 360 

GKTTWQNKES KGETGKRSKE GHSLEMENEN LVENGADSDE DDNSFLKQQS PQEPKSLNWS 420 

SFVDNTFAEE FTTQNQKSQD VELWEGEVVK ELSVEEQIKR NRYYDEDEDE E 471 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 109 : 

(A) LANGE: 60 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel . 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 109 

SLLLPKGIFT LFAWYSPHSS SEQALDYKGM AHKRLMDGGY LALANSPSIP NSLSLFEEKC 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 110: 

(A) LANGE: 39 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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HLLSPPHILG TAFSSTGNGT DGQKTSITTM KGLLSLPGKK ACLGELGRCR QCGWAGGQPV 
VLLPAQ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 106: 

(A) LANGE: 91 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(lii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 106 

PTSLIWPTTM 7CSVHVLFKS ILNWLPSFKL NQTLKAWSSH TGPTFPHGNY ERAPAQQGLS 
RSLPPPLPV? QIWPLLRKIR TATGPSEPKP T 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 107: 

(A) |J\NGE: 41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(lii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 107 

LLPSFFLHFS LSIYFPHPTF LEQPLVLQEM ALMDRRLAL? S 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 108: 

(A) LANGE: 471 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO: 103 



MRTHVLCYHW PRKRESQDSR AWTWGKGLLW 
AEKKSGRRSR RQGWWTKVGV RLKSGSETRF 
LTNLLRAVYR GITLVQEGCP SCFHTTTGPT 
ATGGDAQMTW VKGLSQT 



DSAPQPLGGP RVWGQDWVSA LTHRISPGPK 60 
DHTHHPSVPP GQHAPLEPLH RLIRTRQNLL 120 
IPLLASLRRP RDPQKPGEKE SWPLVSTAFR 18 0 

197 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 104: 

(A) LANGE: 152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 104 

SEARNAPSGT AQTFAMGFMT GTISSMYQTK AVIIAMIITA VVSISVTIFC FQTKVDFTSC 60 

TGLFCVLGIV LLVTGIVTSI VLYFQYVYWL HMLYAALGAI CFTLFLAYDT QLVLGNRKHT 120 

ISPEDYITGA LQIYTDIIYI FTFVLQLMGD RN 152 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 105: 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG:' einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 105 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 101 

MGKGLGEDGQ QRARESWTSQ RRRPQQVQSR AATSCPAGCL EGRGQRR^/MS LQLGEGPSEL 60 
HVAFSQREQE GRIGRENNGE GTCEGKQGGS EREDQPAITV FWLSYLARRL RDRYITS 117 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 102: 

(A) LANGE: 145 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 102 

MNRGPPTEWT FEDRGAKRDR SARGPHPAPL GEPLLTWVSL RLHQLVGLQA SPPDSPHCWA 60 
TLNLKFHCPA PPTPTPKFPK EMSKTHAHTY IHTCTCAHTS CVTTGQGNAS LRIPGPGPGV 120 
KGCSGTLPPN LLEDPECGGR IGCLP ^^"^ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 103: 

(A) LANGE: 197 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 99; 

(A) LANGE; 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 99 

FFLYFNQVFY WSGNCKIYKF LKGISCLKAS lALYPRSLIQ TNTQNTEKS 59 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 100: 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 100 

MGNKEPGSHG HRSDADPSRF SPVLPPAVQL GVWREEGRGG SCPFSWGRGP VSSTWLFPKG 60 
SKREGLGEKT MERGPAKENR EEVSGLISLL SRCSGSLI 98 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 101: 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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SEQ ID NO: 96 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: 

RGAGTQPGPL LKKPYQPRIK ISKTSVDGDP 
HRDSGVTVNG ELIGAPAPPN GHKKQRTYLR 
LPCNQSVVVG SWGLEVSVSA NANVTVTIQG 
GLSSNCHGLL GQFLNQDARL TEDPAGPSQN 
RKIYNGEEQI DCWFARNNAA KLIDGEYKDY 



HFVVDFPLSR LTVCFNIDGQ PGDILRLVSD 60 
TITILINKPE RSYLEITPSR VILDGGDRLV 120 
SIAFVILIHL YKKPAPFQRH HLGFYIANSE 130 
LTHPLLLQVG EGPEAVLTVK GHQVFVVWKQ 240 
LA3HPFDTGM TLGQGMSREL 2 90 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 97: 

(A) LANGE; 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 97 

NQFTSCILFC DGGHWRELLF QSIMSSHWTL KILLVPLFYL SLEFPSGFVL CLANDLGYHF 60 
SSRVRS ^° 



(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 98: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 98 

VPGALPLAVG PPPPPSGFPR MVQPRRPSQ3 LGRVM3AGPD KRPIGTLCGF VSFL 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 94 

GFHPTFVRLV SNSLTFVIPP RLGLPKVPGI TRHEPITPWS TFF 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 95: 

(A) LANGE: 188 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(Ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 95 

MPVLREYLMS GGICPVSRDT IDYLLSKNGS GNAIIIWGG AAESLSSMPG KNAVTLRNRK 60 

GFVKLALRHG ADLVPIYSFG ENEVYKQVIF EEGSWGRWVQ KKFQKYIGFA PCIFHGRGLF 120 

SSDTWGLVPY SKPITTVVGE PITIPKLEHP TQQDIDLYHT MYMEALVKLF DKHKTKFGLP 180 
ETEVLEVN 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 96: 

(A) LANGE: 290 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(Ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



173 



(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 92 

MDLSLLWVLL PLVTMAWGQY GDYGYPYQQY HDYSDDGWVN LNRQGFSYQC PQGQVIVAVR 60 

SIFSKKEGSD RQWNYACMPT PQSLGEPTEC WWEEINRAGM EWYQTCSNNG LVAGFQSRYF i20 

ESVLDREWQF YCCRYSKRCP Y3CWLTTEYP GHYGEEMDMI SYNYDYYIRG ATTTFSAVER 180 

DRQWKFIMCR MTEYDCEFAN V 201 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 93: 

(A) LANGE: 247 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 93 

MGNGLSEERG NNFNHISPI? PVPHPRSVIQ QAEEKLHTPQ KRLMTPWEES NVMQDKDAPS 60 

PKPRLSPRET IFGKSEHQNS SPTCQEDEED VRYNIVHSLP PDINDTEPVT MIFMGYQQAE 120 

DSEEDKKFLT GYDGIIHAEL VVIDDEEEED EGEAEKPSYH PIAPHSQVYQ PAKPTPLPRK 180 

RSEASPHENT NHK3PHKN3I SLKEQEESLG SPVHHSPFDA QTTGDGTEDP SLTALRMRMA 240 

KLGKKVI 24 7 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 94: 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 90: 

(A) LANGE: 314 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(ill) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 90 

KRCQRKQPLR GIGILKQAID KMQMNTNQLT SIHADLCQLC LLAKCFKPAL PYLDVDMMDI 60 

CKENGAYDAK HFLCYYYYGG MIYTGLKNFE RALYFYEQAI TTPAMAVSHI MLESYKKYIL 120 

VSLILLGKVQ QLPKYTSQIV GRFIKPLSNA YHELAQVYST NNPSELRNLV NKHSETFTRD 180 

NNMGLVKQCL SSLYKKNIQR LTKTFLTLSL QDMASRVQLS GPQEAEKYVL HMIEDGEIFA 2 40 

SINQKDGMVS FHDNPEKYNN PAMLHNIDQE MLKCIELDER LKAMDQEITV NPQFVQKSMG 300 
SQEDDSGNKP SSYS 314 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 91: 

(A) |J\NGE: 58 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETLSCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 91 

VLQEKIKIKK EKKEKIKFKN CFENVQIKSN ILIIHLHVLL NILIMWMFTL CMILAEYH 58 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 92: 

(A) LANGE: 201 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 87 

NRGGVGFGVG WSLPcELLIF MSRLQN3RVG LTMWGGGGSS LFFYFQVKSW GWWGGRRIPL 60 
PKPLVCAELA L ^1 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 88: 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 88 

YRHEPLYPAF PYKIQRENFY TFI?Qi:<QVL SSYRALARSI CKRNLKFSCR IKLDK 55 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 89: 

(A) LANGE: 411 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 89 

LATHSPQKs;4 qca:^cektfn rkdhlknklq thdpmkmafg ceecgkkynt mlgy:<rhlal 60 

:4AASSGDLTC GVCALELGST EVLLDHLKAH AEEKPPSGTK EK:<:4QCDHCE RCFYTRKDVR 120 

RHLVVHTGCK DFLCQFCAQR FGRKDHLTRH TKKTHSQELM KESLQTGDLL STFHTISPSF 180 

QLKAAJ\LPPF PLGASAQNGL AS3LPAEV:43 LTLSPPEQAA QPMQPLPESL ASLHPSVSPG 240 

SPPPPLPNHK YNTTSTSY3P I.ASL?L:<ADT KGFCNISLFE DLPLQEPQSP QKLNPGFDLA 300 

KGNAG?0/NL? KELPADAVNL T.PASLDLS? 1LGF;-JQLPP? ATQNTFGNST LALGPGE3LP 3 60 

HRL3CLGQCC 2EPPLAMGTV SI^GQLPL??: ?:-:VFSAGTG3 A:L?:-:F:-:;-iAF R 4 11 



V 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 85 

GTRHPLSLSH KPAKKIDVAR VTFDLYKLNP QDFIGCLNVK ATFYDTYSLS YDLHCCGAKR 60 
IMKEAFRWAL FSMQATGHVL LGTSCYLQQL LDATEEGQPP KGKASSLIPT CLKILQ 116 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 86: 

(A) LANG E: 167 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 86 

FIANSLISHA SMLANSLTNV LGWGPEGREH HESTACEAGL LRGRLHANGG TDFRTSLDGL 60 

SCLGQEGAGS GQELEVLLWP THPRFPAPPP HSGSCAVREV WGGSRLYSCQ ACGHYQLSVR 120 
PPVSPSLGKA SKDLGFHCSI FRQVGIRDEA LPLGGCPSSV ASRSCCR 167 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 87: 

(A) LANGE: 71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 83: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 83 

LGQDSHQHIT HVLLGREKQY IPVERSQSIS GRNVVKGGRC YAAAPSVPEV AVI? 54 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 84: 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 84 

GDQAHREQGK EQAMFDKKVQ LQRMVDQRSV ISDEKtO/ALL YLDNEEEEND GHW? 54 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 85: 

(A) LANGE: 116 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 80 

KTPSLQSKTK NNKWSCAMLY CFAQN 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 81 : 

(A) LANGE; 29 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 81 

DPVSTKQNEK QQMELCYVVL LCTKLGTGV 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 82: 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 82 



PKRRVSDTSS GPTPCMEPIL GRTHY3QLR:-< KS 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 78; 

(A) LANGE: 62 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 78 

MRTSKFILFI F-SDVGNGLGF" KRELEEGMFD SHRRFLQQMP LLAI 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO; 79: 

(A) LANGE; 39 Aminosauren 

(B) TYP; Protein 

(C) STRANG; einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT; 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO; 79 

RPRLYfCAKRK TTNGVVLCCI ALHKIRNRCL TIEFVFCEF 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 80; 

(A) |J\NGE: 25 Aminosauren 

(B) TYP; Protein 

(C) STRANG; einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP; ORF 
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t ccct gagga 
gccccagctg 
atct ccggag 
gcagggaagt 
gt gggct Gtg 
gcacctgcGc 
gggcttttcc 
ggaagacct c 
gaggcagggt 
aggccgctgc 
ggtgt ctgga 
ggt ccttcca 
cccaggccac 
ggatgctctg 
cct gcagtga 
ggagggcaag 
at ccacctgt 
taggggttct 
gaaggagaag 
agcctggagc 
ggggactgtc 
tcgacttttt 
gaaccagggg 
tggggggcgc 
ggt tcccccg 
agt ct ggtga 
agaat cgcac 
taat atgccg 
atctgacaat 



gtgggcatt c 
ct ccgtgttt 
cgtt tt cage 
ggctgtgagg 
gacaagccgc 
cccgcgccag 
agctact ctg 
caggctgacc 
cttcaccaca 
agctgcacag 
ccccacggcc 
cggtgtcagt 
atagggccag 
t gaccccagc 
gggaagaggc 
gctgggtact 
ctccatcttc 
gtgctcttgc 
t gagtttgcc 
cagcccgggg 
ctgggtggac 
t tcagctgtg 
gaaccaggaa 
aga t ccacgc 
aatattttat 
gcaggcaatt 
cgccccggct 
gcgtttaagc 
gtgaaaaaa 



tgggccagcc 
cctggcgt tg 
agcccctggc 
cagt ctgcgc 
cctt caggct 
cccagcccca 
tr cct t cacg 
ccttgagcag 
ggcgcctt cc 
cctctgctac 
ttgggtcatc 
ggcctgaagt 
tggtaggggt 
tggagcccac 
caccaggtgg 
cagcagccac 
cttgcct gcc 
ctaat t agga 
aaggatat gg 
actgtcct gg 
ggcaggtgaa 
accattcctg 
ggggct cctg 
Gttgct gcGc 
gcagaggagg 
aattaggagt 
ccccagccca 
ctgtgcccct 



ggcgctggct 
gcaat ttact 
t ct gcggcgt 
tgtggccctg 
ggggtagcag 
gcctgagtgc 
tcctcccttc 
cagt cagcac 
t ctgtccttc 
acctgggctg 
ctgtggctgg 
ccctcgct tt 
tccctctatg 
acctaagggc 
cagcacagcc 
tctgagccgg 
tgggt actca 
acat t ctccc 
ggcaggaggc 
gtggagggca 
cacaagcggc 
ggagctcttt 
gcctct ctgt 
ttctttcatg 
gaaaat ttat 
aagggggcct 
ccgccatgca 
ctgctgggtg 



t cgtgcct cc 
gtgctgctga 
ct ct tccggg 
cctctgccca 
gt cagtccag 
aggagctgca 
t cagcctcgt 
aggtgcgtgg 
ctgctctttc 
cct gggaggc 
tctggggtgg 
tggggggggg 
t cgggcagtg 
t ggcatccac 
acacccgt tc 
ggct ccttcc 
t gccaagcag 
atgt ctct tg 
tccctctgct 
ggtgaacaca 
tgccgcatgt 
gagcctttct 
gt cctctgca 
aagt ctgttt 
agtggcaatt 
agt agagcgt 
gggctcgcgt 
taactgcgct 



acgtgggcca 
gtgtgaggtc 
ctg'tgggcat 
gcgagaggcc 
gcaggaagca 
ggacccgcgg 
ccaagcaccg 
gggcgtgagg 
t tctctgccc 
t tcctggtgt 
ggtctgttgt 
gtctctcacc 
ctgagggctg 
at catttcac 
ccacgtcaga 
aggagctgaa 
agactgggat 
t gtggt ccca 
gaccccctgc 
agctgctgcc 
agccactcac 
gtct catttg 
gtgggggttg 
tt t aagtgct 
att t tctcac 
ggcgtgtggc 
gcgggaaaac 
gaaataaatg 



780 

840 

900 

960 

1020 

1080 

1140 

1200 

1260 

1320 

1380 

1440 

1500 

1560 

1620 

1680 

1740 

1800 

1860 

1920 

1980 

2040 

2100 

2160 

2220 

2280 

2340 

2400 

2419 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 77: 

(A) LANGE: 366 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(III) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 77 

lASARLEEVT GKLQVARNLI MRGTEMCPKS EDVWLEAARL QPGDTAKAVV AQAVRHLPQS 60 

VRIYIRAAEL ETDIRAKKRV LRKALEHVPN 3VRLWKAAVE LEEPEDARIM LSRAVECCPT 120 

SVELWLALAR LETYENARKV LNKARENIPT DRHIWITAAK LEEANGNTQM VEKIIDRAIT 180 

SLRANGVEIN REQWIQDAEE CDRAGSVATC QAVMRAVIGI GIEEEDRKHT WMEDADSCVA 24 0 

HNALECARAI YAYALQVFPS KKSVWLRAAY FEKNHGTRES LEALLQRAVA HCPKAEVLWL 300 

MGAKSKWLAG DVPAARSILA LAFQANPNSE EIWLAAVKLE SENDEYERAR RLLAKARTVP 360 

PPPGCS 366 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO: 74 



tgggcacgcc 
agagcgccga 
t cgaccagr a 
tggcact ggc 
ccgcgct gt c 
ccggcgccgc 
cgt cgctgcc 
aggagccagt 
t ctgggccac 
gggct 1 1 1 cc 
tgaagcacct 
ttact t t gcc 
taaact 1 1 1 c 



cggcccgt ac 
gccgcrgggg 
ccr caact gc 
caaactgggc 
ggacgccagc 
ccgggrccct 
gctctgct ct 
gatgctcggc 
ctgccct egg 
aggaagcccg 
get cct t tt c 
ct ttcaaaaa 
t t ccaagaga 



Gccggcccgc 
cccgcggccg 
agccggactc 
ccgcgcgcca 
agcgcggtct 
gcagcgct tc 
ctcatacgcg 
ct tgcgcccg 
ggggccGCtg 
agcccaggac 
1 1 gcagtgta 
at at acctaa 
aaggagc 



tgtcgccgcc 
atctgtgggc 
ggcccgacgc 
tgt cctgccc 
attacagcgc 
ctcccgcagc 
tgtatgtttg 
ttccacct cc 
cgagggtgcc 
ctgt tggcag 
tt ttctacaa 
tacaatatat 



gcccgaggcc 
cgacgt ggac 
ccccgggct c 
agaggagagc 
gtgcat ct cc 
ccccgcgacc 
gtt ccatgtc 
caggccaccc 
tggagt tccc 
agt t gccagg 
ccagattgta 
ttaatt ttta 



ccgccgctgg 
ct caccgagt 
ccgtaccacg 
agcctgatct 
ggctaggccg 
gat ccgaccg 
acagccccct 
ttcctgggct 
acgtgtcccg 
gttacatttt 
ttaatatttt 
attaaactct 



60 
120 
18 0 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
747 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 76: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) U\NGE: 2419 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH; NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 76 



cttttgccac 
gatcgt cgca 
gccgagtggg 
gggtggt etc 
ggacctgcta 
ccccgggctg 
gggatcgcag 
tccccacggt 
at tccatiaaa 
ctttcctgca 
aggcgccgag 
ctgcgggat g 



ccagt accgg 
tggaat ttct 
gcagggcagt 
ctggcctcgg 
agt ggcccac 
agrgctgtgg 
cgt t ggtcac 
acct ggt tec 
ggat ac t tec 
gatgaaacta 
acatttctga 
gc ggga gagg 



atagtggacc 
ggt ggagcct 
tccgctttat 
gctgaggcct 
agt ggeagcg 
ctttctggt g 
tgcgaggcga 
caggtgaaaa 
t aa taggct g 
titagaaaggq 
gca t gaggac 
acgccctgga 



tgctggtgga 
gt ccccaagg 
tcagcccctg 
cttcccggct 
aggt cccggt 
gggggcgatg 
gtggcgggct 
tgaaaggagg 
caaga^gctg 
tcttagattg 
gagcracagc 
aaac2atcct 



agccgcgggg 
aagggttecg 
catgagegga 
gtetgececT: 
cccggggct g 
gaaacaggaa 
ttctgtttct 
ggagaagtt g 
at gccgagaa 
t ggcaggtag 
agct cctggg 
cccagtatgc 



cccggccagg 
ggtacct cag 
tgctaaggcc 
ggcctgcget 
gggrgggaga 
accaagcagt 
gecttgt ccc 
agaacagaac 
tgatgatttt 
gctttggagc 
gt ggggctgc 
aaggccct 1 1 



60 

120 

180 

240 

300 

360 

420 

480 

5 4 0 

600 

660 

7 20 
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ttttttcttt 
t t cagaacag 
tggaaagttg 
ct Gtgcagtt 
atgtatataa 
gt tctaaaaa 
cactttgagg 
gcagtgaggc 
gat tctgt ta 
cggagagt ta 
tttttgtggg 
ctgtaatt tt 
tctctgttgt 
tctggttgat 
ct catgcaac 
at tagtagt t 
ggaat tct ca 
atcgcagctg 
gttactttat 
agaaccaaaa 
ct ccacaaag 
agagaggagg 
gctt tacaat 
ct ttgaagaa 
attttatttt 
agttctcccc 
agtaat ccca 
gctgtgtcat 
aggcagcctg 
acatgga t ga 
aagt ctctta 
tgttttttta 
cccgt acgt g 
aaaat cact c 



cctgtaaaga 
cctgcct gtc 
acatgggt gg 
tttcccaagt 
gccagtt cac 
aaatgcat at 
acatttatga 
tgt aaagt gg 
actcttgaag 
tcctgataaa 
gt tctctctg 
ggatgat taa 
caaactgaaa 
t cactcaaga 
cgggccct ct 
accacagaat 
ggtaggaagc 
tgggttttac 
tgaaggtt tt 
gggaggct ct 
t atctaacaa 
1 1 tgcctgt g 
aatcat t ct g 
tatttgtagt 
t aaaat at cc 
agggtagaat 
t t tcccaaac 
aacttcatag 
cagggaat aa 
aattcccgt t 
caaaagct tt 
actgcatttt 
ttcattttat 
aattaatcaa 



aacat t t cct 
cccccgcact 
ggtgtcccca 
accctgagat 
ttagacaact 
taatttcttc 
ttgtccct ct 
ccccctgcgg 
actccagtat 
ttaacct ct c 
acctt teat c 
aaaatgtgta 
ttcagagcaa 
gt tcagtgct 
ctctgcggca 
acggaagagc 
aacagcttca 
caccgtctgt 
agacccatag 
ct gtaggcac 
aaccaatgtg 
at 1 1 cct aat 
gatagagt cc 
tat ct tagaa 
tgtgtaacac 
tcaatcagag 
ctaaaatctg 
atgcaggagg 
catactggcc 
t cctctagt t 
gaatactgtg 
accagatgt t 
tttcatgctt 
t aaaaaaaaa 



ttgaacttga 
ttttacatat 
tccagcgaga 
acttcccaaa 
ttacccttct 
Gcccaaagcc 
gggccaatgc 
ccctagcctg 
gaaaatcagc 
acagttagtg 
gtaaagtgct 
tatatattag 
gttcctgagt 
catacgtatc 
gagtcct tag 
aggtgactgt 
gaaagagctc 
ctcagagtCG 
cagctttgtc 
agagctgcac 
cagactgat t 
ta t cgct agg 
tgggaggtcc 
ga tagcat gg 
ttggctct tg 
ctccagt ttg 
tttttctcat 
ctcaggt gat 
gttctgacct 
t cttcctgta 
aaaatgtttt 
ttgatgttat 
t ttcagccat 
aaaaaa 



ttgcctatgg 
atttgtttca 
gagtttcaaa 
gccct tatgt 
tgtccaatgt 
ggattcttaa 
ttatacccag 
acccggagga 
at gcccgcct 
at cctgtcct 
ggggacctta 
ctaattagaa 
gcgtggatct 
tgctcatttt 
tggaggggtt 
gctgtgcagc 
aaaataaatt 
caggaccttg 
tct gtcacat 
tat cacgagc 
ggcctggt ca 
gccaaggt gg 
ttggcagaac 
gaggtgagga 
gtacctgtgg 
catttggatg 
cagactctga 
ctgt ttgagg 
gt t gccagca 
gtact cctct 
acat t ccatt 
cgct tatgt t 
gt a t caatat 



atcaaagaaa 
tt tctgcaga 
agcaaaacat 
ttaatcagcg 
acaggaagta 
t tctctgcaa 
t gaggatgct 
aaggatggta 
agttacctac 
tt taacacct 
agtgat ttgc 
a tattctact 
gggt ct tagt 
gacaaagtgc 
t acctggaac 
tctctaaatg 
ggaaatgtga 
agtgtcatta 
cagcaat 1 1 c 
ctttgttttt 
t t ggtctccg 
gatt tgtaaa 
t cagttaaat 
t tccaaaaac 
gttagcatca 
tgtaaattac 
gt aactggtt 
agagcaccct 
gat acacagg 
tttagat cct 
tcatttgtgt 
aatagtaatt 
t cacttgact 



1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
2460 
2520 
2580 
2640 
2700 
27 60 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3216 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 74: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) |J\NGE: 747 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGrE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK; cDNA library 
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ggatagargc aggaagcgar ggnraagacc 

gcttaccaca cqczcczccc cattcccagt 

ttacaccagt gcrttgtaaa ggaatcttat 

tgatcacaca gatrcctacr rgggctcrrt 

actcaggtt!: aaccaccaag gactctgaga 

ttcrcttcac ctrarcaaaa cctgagctaa 

agagtggcag ggccgaggac ccaaagtcat 

ggagaagaat gagaagacag gagacaaact 

aataaaggr*:: zzzgczzzgt: cttaaaaaat 

ttatggtaat ctggaantgt attttgtaat 



cartttcacc caacttctcg ccgcagtcng 300 

gagccgcttt ttgcagcacc aggcgaacac 360 

tgtccacccc grgrcttggc aaaagaacag 420 

cczzzaazcz tcggaggccg agrrtgccca 430 

gctggcaggt ctgagtaacc ctggtaacaa 540 

aaccaatgca tcagctgatg atgacagcag 600 

trcccaggct ggcggagaat aaactgccag 660 

gtttggaaag ctaaatcttc cctctraatg 720 

aacaggaaga agcagggaaa aataaataac "SO 

atta 314 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 73: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3216 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembiierung und Editierung 

hergesteilte partielie cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 73 



t t cggcaact 
ggaacccggt 
cggcttgttc 
gtagccatgg 
t gtggagcag 
cact aaaaca 
tt gcaact tg 
tgat t ggcaa 
gaaacagact 
aggaaaagt g 
cct t ct ctgc 
at gccccaaa 
aggggcagcc 
acggcgat r t 
aa t gaaaaaa 
gtgaagagcr 
gacaaacacc 
gtgct agaac 
aggcat r n gc 
aagagt ccgt 



ggtggaggga 
gggt cacaca 
1 1 gcagcat t 
ccgggtaaag 
cagccactgc 
caaaaagggg 
t tggtgtgga 
gt cacgttgt 
cat accacac 
caagt ccat t 
ccacagt ctt 
gtttcggttc 
t gtgcctgcc 
tcgggctgag 
att ttagaac 
tagga t tcta 
cact t at 1 1 1 
aaggtctcct 
caagggaggc 
ggttgcccta 



gcctcgggtg 
cacgcactgc 
GGcgct ccct 
caagggccat 
acaggaggag 
gattgggcgg 
t ctattggct 
ttt caggt cc 
t tacaattaa 
at gtaatagt 
t ccgtgtgat 
ct atgagccc 
t t tgtgccag 
aaggcagtag 
agt ccagcaa 
a t ctcatgtt 
t caaggtttt 
gat ccgt ccg 
ggatt t ccct 
aaacctaaca 



get gtgggag 
gcct gtcagt 
t ccct Gcata 
t tagattagg 
gt gacaaacc 
aaagtgagag 
gatctatgcc 
agagtagtt t 
ggt caagccc 
gacagcaaag 
tgt ctttgaa 
ggggcat ga t 
aaaaaggaaa 
tttt caaaac 
attgctagtc 
ttttcctttt 
aaaacagt ct 
aggctgctt c 
ggtagtgtag 
ccccct agca 



cgggggggga 
agt ggacatt 
gccacgctCG 
aaggtt ttta 
att t ccaaca 
ccagcagcaa 
tttcaact ag 
cttt ct gtct 
agaaagt gat 
ggaccagggg 
tctgaat cag 
ct gat cccca 
ccacagt gag 
acat agt t aa 
agggtgaat t 
caca 1 1 ttta 
aca 1 1 gagca 
ccagaggagc 
ctgtgtggct 
aaact cacac 



cagt gccccg 


60 


gtaat ccagt 


120 


aaaccccagg 


180 


agatccgcaa 


240 


gcaacacagc 


300 


aaact acat t 


360 


aaaat tctaa 


420 


get t taaatg 


480 


aagtgcaggg 


540 


agaggca t t g 


600 


ccagt ctcag 


660 


agacat gt gg 


720 


cctgagagag 


780 


aaaagaaaca 


340 


gtgaaat t gg 


900 


aaagaacaa t 


960 


1 1 1 gaaaggt 


1020 




1080 




1140 


a g c 1 1 1 c c a t 


1200 
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cgacctacca ggtgctggag tatggagagg ctgtggccca gtacaccttc aagggggacc 540 
tggaggtgga gctgtccttc cgcaagggag agcacatctg cctgatccgc aaggtgaacg 600 
agaactggta cgagggacgc atcacgggca cggggcgcca aggcatattc cctgccagct 660 
acgtgcaggt gtctcgtgaa ccccggctcc ggctctgtga cgacggcccc cagctcccca 720 
cgtctcGccg cctgaccgct gccgcccgct cagcccgtga ccccagcgcc ccctcagccc 780 
tgcgcagccc agctgacccc accgacttgg ggggacagac ctccccccgt cgcactggct 840 
tctccttccc cacccaggag cctagacccc agacccagaa tcttggcacc cctggtccag 900 
ctctgtccca ctctcgaggt cccagccatc ccctggacct ggggacctcc tctcctaaca 960 
cctctcagat acactggacc ccgtaccggg cgatgtacca gtacaggccc cagaacgaag 1020 
acgagctgga gctgcgcgag ggggacaggg tggatgtcat gcagcagtgt gacgatggct 1080 
ggtttgtggg tgtctcccgg aggacccaga aattcggaac gttccctgga aattacgttg 1140 
ccccggtgtg agtggtctcc atggcaactt ggagccagcc aggatggggt ggggagcggt 1200 
ggcactcgtg ggagggagag gacccccgcc cacatcctcc ttccccagga cctgagctcc 1260 
cagcatctgc agacgacccc cgcagcattt ccctcggacc cccctcgaag ccccctggac 1320 
tgattcccac ccacgactca caggcattcc tcccacagcc ctttcatttc ctccccaccc 1380 
cactccccaa atacagaggt ctgctttgaa gcggagacca tttccaggcc ttattgagac 1440 
cagaccccaa gtcccccacc cccatcctgc tccagcgttt cctctaacag ggaccagctc 1500 
tccgctttgc ccccacgggg ttcctctaac cagaaccagc ttcctagcct cgtagagacc 1560 
aaaggccgcc cccgcctgct ggggttcctc ccagcacccc agcttgctgg ctgccctctt 1620 
tgccttctgg cctccagctg ggtgtggggg ggcggacaag gcgggggaca gacgcagcac 1680 
cttcttagcg atctaggcct ggcaagagct ctggccccaa ggcctcctct tcccaggggc 1740 
tgccaagtcc tggccctggc cctggcatat caccccgcac tgtggggcca ggcaccacta 1800 
gcctggctca aatattcccc agggagactg ctgtgtgctg cccgcctgcc tgctggctct 1860 
cccccagccc cacatcccct ctggaagaga atgtaaaata aacctggaca caagggaaag 1920 
aaaaaaatag attggggggg aggaaaaaaa 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 72: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 814 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE:.NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 72 

cgggggcgag ccgggcctgc gcggtagtgg gacccgaccc tgtctccagt gggcgtcttg 60 

ggccccggct ctattctggg ctgcgggcct gggaagggct cgccgggtgc caaatgagct 120 

gtcctaactc tgcggggctg cagcttccrg catgatgctg gggagcttgg cgccrgaccc 180 

aggatctaga aggcactctg ggcaggccgc gctccgccca cgaaggtacc caaccctctg 240 
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ct cccccr r c 
aaat gagccr 
accgt aat r t 
ctgacagrt a 
cgt ctctr 1 1: 
tgtgagctt c 
tcctggggrg 
taccatgagg 
t tataaacta 
agatgt caaa 
gaacacat ac 
cagt cgar ca 
actt cgaccc 
at taacat ca 
gttggcatcc 
ttaact taaa 
ttgttatata 
tgtggargt g 
taaatgtgt g 
ctct tatgaa 
ggaatcagct 



gr aat ccr ca 
tattattaga 
crtcagr t 
grticcrggct 
r acagattr t 
gaTir ccraag 
gtrgctat t t 
gatctcctat 
r at ctcagag 
tiagaaagcnc 
agggatgtar 
trtct ctgag 
tcaggcttgg 
cctttattaa 
agatt cact a 
tatcaaggat 
t aaatggagc 
gtgctaact g 
atgggctt t a 
tr taat aaaa 



caagac t a t a 
gctgacacat 
ttctiGcaaat 
tr agger tac 
trgacatgaa 
agacaaggac 
cagtgcrrgt 
gr rgt t t tt a 
r r r r cagaa t 
gcr anagcr g 
tgcatgtgt g 
rggaacatgt 
agagatgat c 
aatgaattct 
ttcatt aaat 
aagcagcaca 
gt tctggctt 
ttgtacatat 
tatgtgt ctr 
acaaaacaag 
ttgacaacat 



t t at aa t aat 
aat 1 1 gaa t g 
gattttcatc 
ctt ggtcatg 
aagat aggt t 
cgtttttact 
aaaccat cgc 
acaactaat c 
get ctt ctac 
ggaacccgac 
ttgtcettea 
cggagtagaa 
gtgcctataa 
et ctaaaaat 
tt ctggattt 
tagcactggg 
taeattttat 
tggaaaggt c 
tatcagtgat 
aaagaaacgt 
t ttat tacca 



gt t ct ct ggg 
gt gcagaaaa 
aat t t aaaat 
cttcagttgr 
t gagt tcaaa 
aagt aaaagg 
gt geaa t gag 
aagagtgagt 
gtataaatat 
tgtgaaagta 
gca taat t eg 
attgttcctg 
atagtaggac 
aaaatgatgt 
gggttgtgac 
aactctggct 
ttattagctg 
at tgtggcta 
ggt ctcacag 
act taactgt 
caaaaaaaaa 



r aggt g 1 1 ga 
aaaaaaagaa 
cattcaatat 
act t ccagt g 
t tttgcat tg 
gt ggagaggt 
eeaganggag 
gaacaactat 
gaaat gataa 
tgt gatat ct 
gaagggaaaa 
atgtgccaga 
caatgt tgtg 
atgatttgt t 
ccagggt gca 
ccgaaaaact 
taaatacatg 
tctgcat t ta 
agccaactca 
gtgaagaaat 
aaaaaaaaa 



1740 
1300 
1360 
192 0 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2880 
2939 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 71: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) |J\NGE: 1950 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iil) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: ' 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 71 



ggggtcgcgg 


gccctgat t g 


cgccgt tt cc 


ccgcgcagag 


ct cgccggcg 


ccccgacggg 


60 


Gcccggagca 


geggececcg 


gccggcccgg 


cctcagcctg 


gagct ccagc 


t acccaca t g 


120 


cacct t acct 


gggtt ccgcc 


cggt cectga 


gt ceccacaa 


aat ggctgat 


ggaggaagcc 


130 


ccttcct agg 


t eggagggac 


1 1 tgt ct acc 


cttccrcaac 


Gcgagaccet 


agt gcct c t a 


240 


acggaggggg 


cagcccagcc 


aggagggaag 


agaagaagag 


aaaggccgcc 


aggctcaagt 


300 


ttgactt cca 


ggcgcagtcc 


cccaaggagc 


tgactct gca 


gaagggt gac 


attgtctaca 


360 


t ceacaagga 


ggt ggacaag 


aactggctgg 


agggagagca 


ccacggccgc 


ctgggcatct 


4 20 


tccctgctaa 


ttatgtggag 




cagargagat 


ccc-aagccc 


atcaagcccc 


4 5 0 
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aaatgttgtc accaagttat ataaatccac atctctgtaa acaacctttt ttaagtaatt 1200 
ttaaaaaaaa taaacactct gcttactact tgaaaaaaaa aaaaaa 1246 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 70: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2939 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 70 



gtccatct ct 
aataagaaag 
agaagccccg 
caccagaggg 
ttacccgaat 
tgcagagaga 
tcatct ct tc 
t t ccaaggaa 
tctgggct at 
tcgttctcag 
tgagagt gaa 
gagtgagaac 
aatttacaca 
ttcatacttt 
agtaaaagca 
t t tgcagaaa 
gaagtcaggc 
gaatgaagt g 
tggattttcc 
caagcact aa 
caacgtt aaa 
tgtttgagcg 
t tggt tagaa 
actttact ct 
t ctacacagc 
cagacgt caa 
gaggtt ttaa 
at ataaaa t c 



tggga t acag 
tt caacagaa 
agt cgtct tt 
tcccctggt c 
ggaggtact t 
ggact tggag 
atcgactct c 
gcct t tgaga 
gagatcaat a 
atgccctaca 
acccatacca 
at cccattca 
gaggt agata 
agctggtcag 
ggagagact c 
ggaaaggcac 
tgaaactggg 
gaggaagtaa 
t gaatattaa 
aaagt ggct a 
agacagtgga 
cagagtaaaa 
act cctattt 
aagt ct ccaa 
agt atgaat g 
ccaggaacat 
acagt ccc^ a 
tagat caa ut 



cot tggagcc 
t t actggcct 
ct cctgat ga 
gaagcattgg 
ttcagccagg 
at gtggacca 
tgttgaatga 
aagggctct g 
aagt cagagc 
aagt ct t cca 
at caggcctt 
ct ctgcctga 
ttggagaact 
act ggtggag 
agaaaaaggt 
ctgcggtatt 
cgaat ctaca 
ct t ttacaaa 
t cccagccct 
at t caattta 
tcatgaaaag 
taaggctcct 
taa t tggaat 
gaat acagaa 
atgt 1 1 1 aga 
gt aacttgga 
cca 1 1 ggcct 
aattcttaat 



catgctgctg 
cgatccagct 
tgcagattt t 
aatccagaaa 
atgtaacatt 
gctagtgaag 
agaaaatcca 
cttgagttgt 
caaaagaagc 
t taccaagta 
tgagatt tct 
agtttccaca 
actcatgttg 
cagtcccggc 
gatcttctgt 
tgtgaaatgc 
gaacaaagaa 
acat acccag 
accct tgtta 
tggggt atag 
tgctgr tttg 
teat gtggcg 
tctggat ctt 
aatgctt ttc 
atgat t CGct 
gagggacgaa 
gcat catgac 
aggct t t at c 



gcattgcagg 
ggacctaact 
gtagacgt ct 
ccagt t gggc 
ggagaagcta 
t gctcccacg 
agtaaggcct 
agaaagaacc 
agcaaaat gt 
aagattcat t 
ct gt atggca 
aat aagacct 
aagct caaat 
ttcgccattc 
t ctagggaga 
cat gacaagt 
cggcatgtga 
tgt t tggggt 
gttatt tt ag 
tggccaaat a 
tcct ttgaga 
tattgggcca 
tcggactgag 
cgcggcacga 
ct tgctattg 
gaaagggtct 
aaagt tacaa 
gtt t attgct 



aagt ct gacc 
ttgagt at gc 
tacacacat t 
atgttgacat 
t ccgcgtgat 
agcgctccat 
acaggtgcag 
get gcaacaa 
acctgaagac 
tttctgggac 
ccgtggccga 
actcct tcct 
ggaagagt ga 
agaagatcag 
aagtgtctca 
ctctgaat aa 
attctgtgaa 
gt t tcaaaag 
gagacagt ct 
gcacatcct c 
aagaaat aat 
tagcctat aa 
gcct t ctcaa 
atcagact ca 
gaatgtggt c 
ga taaacaca 
a 1 1 caaggag 
taatccct ct 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
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cagact r t at 
gaar t at a 
cagaaaaaga 
atacacr gat 
t tggaactat 
tatat aaatc 
atattaat t t 
ttt tcaaaat 
at taagaggt 
aaa 



aaat gagat a 
agrtgtgrtg 
caaaacgatg 
gr a tgaaact 
gcagt taagg 
aaaatt t cct 
atr tt taaag 
at c t gt ct 1 1 
tt aaat aaag 



t c t acaaggc 
ggt t aagaca 
gt gctgactg 
at t catacat 
cagataaaat 
at at aaaact 
a t gcaagata 
ggt agtgctt 
aat t ttaatt 



act t aaagtg 
gttttcagtg 
gttttctgta 
caagcagcat 
gt acagatgt 
gattt gggat 
ggact t tgt g 
ctgct get gc 
tttaaaaggg 



ttacagat gt 
taccgt aaat 
tattgcacaa 
ttttttcact 
ttcatatat t 
ttggggtgga 
caatgtat 1 1 
caccaaat t g 
aaaaaaaaaa 



1 1 tacct t aa 
gt tgtgtttt 
cagtcctcaa 
ctcct tagaa 
acaggttaca 
aatatt 1 1 ga 
ttgtaaatgc 
at aagatgct 
aaaaaaaaaa 



192 0 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2230 
2340 
2400 
2403 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 69: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1246 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteilte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 69 



actaaga 1 1 1 
t gacccccag 
atgaccaa t c 
aaat agct gg 
gtacaggagt 
ggtagaatac 
tttcagt ct c 
caagt caaca 
at t aat t aat 
caaat ggaat 
gacct ct ggc 
cagaaggt 1 1 
gtct tt gacc 
tagtat 1 1 ct 
gtcctactaa 
atgagggt aa 
agat t aaagt 
tgac ttaatt 
taaaa t ac ct 



t atgt t ggag 
att ca tggag 
ccactaaaca 
ct tgt ctgag 
t agt tagaaa 
tgtaggaagt 
tggggt cagt 
acact gaaaa 
aaacgcacag 
ggt ctcctt c 
t t accacat a 
cccr cgccaa 
ctaagat aga 
aat t agccta 
aactgtcatt 
at aaatatgt 
aggctgggtt 
ggcaccataa 
tat atattaa 



atacttcttt 
gggct t tagc 
tct t tgaagt 
t ccaga tttc 
ggt ct t attg 
cagtgcaagg 
tttgtggttt 
ctgctttt eg 
ccct at gtga 
c g c a a g t c 1 1 
cactatgcta 
caaacagttg 
ragaaagcta 
ataaattccc 

gt t a t aacaa 
tcatttccat 
ct 1 1 gt atga 
agagt aagtg 



aaataacct a 
aatcagctt t 
cggcctagag 
tcatcaact g 
attttacttc 
tgcatgcttg 
ctgctttctt 
cctccact ct 
acagacagga 
1 1 1 aat cctc 
aagtcatcag 
aaatttaagg 
tttatttgtc 
acacttt ctg 
ttt taactgg 
gtaaaccgt a 
ct t cccacac 
tattatacat 
caataat at a 



cagcttgggt 
gt acat cat c 
aggtcctt ca 
gcaatacaaa 
tacttttcac 
attgatagat 
gcctaaatca 
tacagctgtg 
atttcttgtg 
at at ct ggag 
ccactgct ac 
gaagaagcaa 
ttcagtgtt c 
aagtgaacac 
t cagtcatt c 
gt tgcaagaa 
at ctcat tga 
taacct tt at 
aaatagcct g 



ctatggct tg 
atttttctga 
gatgattcag 
ggaaaatat g 
tacagttaca 
attgattgtt 
aagactatt t 
cctaataat a 
caatgtggag 
tacaagggt a 
tacatcttgc 
aagct aaact 
aaggcatgac 
taatggtat t 
acaataagct 
tataccatga 
at 1 1 ga t ggt 
tt at gt aaag 
tacattttaa 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
340 
900 
960 
1020 
1030 
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(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO: 68; 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE; 2403 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(li) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT; 

(A) ORGANISMUS; MENSCH 
(C) ORGAN; 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT; 

(A) BIBLIOTHEK; cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO; 68 



tgaaact CGt 
tct cat caca 
agat cct gcg 
ccgtggtgt c 
ccatcgt gaa 
ct ctggaa t c 
aaacggcgct 
tggtcat cca 
acctggt ggt 
ctaagacgct 
gat tagaaaa 
atggggagt G 
tagtggaact 
tcagagt t ca 
tatatact gg 
gggacagtgc 
cgggcgcct t 
agcaggagaa 
ctt tgcatt t 
t tct t gacgc 
ataat t t ca t 
tttcagagt t 
gtactaagt c 
ct tct gagga 
gcgttt cgct 
aagcaaacac 
gtaaacagaa 
gaat agggag 
ctggtgt gtc 
at ttcttact 
a ttcttgtga 



gtttt ccgaa 
gtttgt gage 
gaacgt cacc 
tgctgtgagc 
cagcgccttg 
tggtggtggc 
gatgagt ctg 
gcctgacat t 
gaggct ct cc 
gt cgccaaca 
t gagt at cag 
gctccagat g 
tcggattttt 
tggcgaacct 
gacagcgtga 
cacactcctt 
ggcgccacct 
gcgtgttgaa 
gcatt tcct c 
tttggt ctt c 
ctgttaaat G 
ctaaactcct 
t ccagat ggg 
aggtt tccag 
ctccttgtag 
Gcagatgggg 
acccaaaaar 
cgcaagacgc 
agggtcacga 
ggct gt ggct 
gactcttttt 



gatcagcaag 
aaaggcgact 
caccacgtt t 
gaggcggggg 
aagctgtatt 
agca t ctt ga 
1 1 1 ggga t cc 
taccccggt a 
atgatgatcc 
ggcaacatca 
gaagaagggc 
1 1 ccaggccc 
t ctaact ggg 
gtcaagtgaa 
aacact ggaa 
caataaacgt 
gttgggtgct 
cacgtggctc 
aacaaaggag 
agccttgcac 
caacacaca t 
1 1 ccttcaag 
gaaataacta 
L caggactcg 
gctgaagtca 
ttctctggt c 
ct catcttgg 
cct gagcct c 
acccgt taca 
ggaa tct gcc 
ggt t ataatt 



gcggttctct 
tgcagacgat 
ccgtgaccaa 
cgtctggaat 
cccaagataa 
gt act cgctg 
cgct gtggta 
act gctgggc 
acccagccgc 
gcagcgcccc 
agct t ctggg 
t gaaaagacc 
gccat cctga 
gacactactc 
t cct tcatgg 
ggctgctggc 
cactgcctct 
tcagacactc 
caaagcagag 
tggctcttct 
ttcttt cagg 
ccggaa t t tt 
aaatgtgttt 
ctgt accaat 
gtctgact t g 
t cagcaaggc 
gtgttttcag 
cctct cact g 
tttcaggacg 
ttttat caca 
acta 1 1 1 aa t 



ggaacagct g 

gctgcgagac 

gcagct ccca 

aacagaggcg 

gaccgggat g 

ttctgaaact 

ct tctcgcag 

atttaaaggc 

ct t cactctg 

caaggact t c 

acagttcacg 

cgacgacaca 

gtatacct gt 

attatttttg 

acgagggcat 

cagaggacgt 

gcaggtgcag 

cttgttttta 

gaagctgaga 

aaaggacttt 

gaaaaacaat 

ccttttt tea 

ttctgctttg 

a t ccat ggag 

aaggggcct g 

ttttcctgtt 

ggct tgtttt 

gtggtgataa 

atcctttttc 

gctgtcacca 

a 1 1 1 agac t a 



ct gcagaggt 
ct gcagctgc 
acctcagaag 
caagcacgtg 
gt ggactttg 
tacgaaacca 
tccccgcgcg 
tcccaggggt 
gagcacatcc 
gccgtctatg 
tatgatcagg 
gctttccaaa 
ctgtatcggt 
tacatttttg 
atacaatgat 
gagcgt gt ga 
aggggtcagc 
acgggaagct 
gt ctggcgtg 
tggagggcag 
gt caccaaat 
gcaccagt ag 
t t cgctct ta 
gaa tatggga 
gt ttggatct 
gggagtcaca 
gagt tttgct 
gaggagccgt 
ct t cagcagc 
1 1 ct cacgtg 
1 1 1 1 act gag 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
174 0 
1800 
1860 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) |J\NGE: 1823 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 67 

gtcaggataa ccttaaggat agatgaaggg ttgagagcct gtgcctcatt tctgagttct 60 

cagctgccat gccgtggaaa tcctgtttac tttctgcatc tgctcctgca agacrctgga 120 

gccagrcttg aggtcctaca tctccgaaag caagctcttc tagaagrrga tagctttcca 130 

atgactagac gaattgattc tttctgtgac tcatcagttc atttcctgta aaacrcatgt 240 

Gttgctgttg atttgtgaat aagaaccaga gcttgtagaa accactttaa tcanatccag 300 

gagttrgcaa gaaacaggtg cttaacacra attcacctcc tgaacaagaa aaatgggctg 360 

tgaccggaac tgtgggctca tcgctggggc tgtcattggt gctgtcctgg ctgtgtttgg 420 

aggtattcta atgccagttg gagacctgct tatccagaag acaattaaaa agcaagttgt 480 

cctcgaagaa ggtacaattg cttttaaaaa ttgggttaaa acaggcacag aagtttacag 540 

acagttrtgg atctttgatg tgcaaaatcc acaggaagtg atgatgaaca gcagcaacat 600 

tcaagttaag caaagaggtc cttatacgta cagagttcgt tttctagcca aggaaaatgt 660 

aacGcaggac gctgaggaca acacagtctc tttcctgcag cccaatggtg ccatcttcga 720 

accttcacta tcagttggaa cagaggctga caacttcaca gttctcaatc tggctgtggc 730 

agctgcatcc catatctatc aaaatcaatt tgttcaaatg atcctcaatt cacttattaa 840 

caagtcaaaa tcttctatgt tccaagtcag aactttgaga gaactgttat ggggctatag 900 

ggatccattt ttgagtttgg ttccgtaccc tgttactacc acagttggtc tgttttatcc 960 

ttacaacaat actgcagatg gagtttataa agttttcaat ggaaaagata acataagtaa 1020 

agttgccata accgacacat ataaaggtaa aaggaatctg tcctattggg aaagtcactg 1080 

cgacatgatr aatggtacag atgcagcctc atttccacct tttgttgaga aaagccaggt 1140 

attgcagttc ttttcttctg atatttgcag gtcaatctat gctgtatttg aatccgacgt 1200 

taatctgaaa ggaatccctg tgtatagatt tgttcttcca tccaaggcct ttgcctctcc 1260 

agttgaaaac ccagacaact attgtttctg cacagaaaaa attatctcaa aaaattgtac 1320 

atcatatggt gtgctagaca tcagcaaatg caaagaaggg agacctgtgt acatttcact 1380 

tcctcatttt ctgtatgcaa gtcctgatgt ttcagaacct attgatggat taaacccaaa 1440 

tgaagaagaa cataggacat actrggatar tgaacctata actggattca ctttacaatc 1500 

tgcaaaacgg ctgcaggtca acccattggr caagccatca gaaaaaattc agtgagtctc 1560 

ttgaaaatgg gtattttgar atganctgta gtatcgtagt atctrcttgt aaggacatga 1620 

gtaaatctat gtaagtaagt gggaataaca tctggtatca acttatcttt agcttaatg- 1630 

caccaarcag tiattaaatgc ttargactaa trtcacagat tttggaatgg ttttatggtr 1740 

ttatttgagc atttgatagc atctctgatt ttgttagctg cgcaaatatt tctatgacaa 1300 

raattaarttrtggaattcatar 1323 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 66 



agcttgccaa 
atgatctgga 
caact ttata 
tattgagaga 
cacagat agg 
tgtttaggt c 
tggtt ttaca 
t aagcaagca 
aaaaatatca 
tccagat tgg 
ccaatacaag 
agggact gca 
cacagt t att 
cct cctggag 
actgccaagg 
tgt t ggatca 
tggctt teat 
acaaaggaag 
aact t gaatt 
tct tgtacct 
ctgcctctgg 
tggagcatga 
ctctttcccc 
tagttttatt 
tccagtgccg 
gggaagaaca 
tttcactact 
taatcagctc 
agatcaaggg 
gt acggat gt 
catgtgggca 
agcagccaca 
gcct t aaact 
attgttttct 
acagatgttt 
gtaattt gtt 
aaccggt gc t 
aattgttt ac 
tt tgtaaaag 
aa t aaaaacc 



t tctgtaact 
teat ccaggt 
caagaa t acc 
atcaggctta 
tgct ctgata 
ccat ttggat 
gatggct ttg 
gtggagtgaa 
tttgggtgtg 
ttttatgact 
gctatcccag 
gagagaacag 
acct caggaa 
gttt ttagaa 
tttccaagtg 
tttgaaccca 
gtgaaacctt 
ttttgatatg 
gt tcagcaac 
tccactaagt 
caagacaatg 
ttgtgaagga 
ctggtttgcc 
teat gcactg 
tt tggcaatg 
ccaa tgtcct 
gtacact tga 
agggtatttg 
tact aaagtc 
gtgt ttgcgt 
aagattt gaa 
ctcgggggag 
atgcacatag 
tgt ccctccc 
tct aggacaa 
tt aaat tgtt 
ttct tttagt 
agt t tgttgc 
gctt tgccat 
tatctttt ca 



ccttgggata 
gt taatcaac 
tcagtactgg 
ttctcacatc 
ctagccacag 
agaggtgat t 
aaatgtgct g 
aaagt aacgg 
agtccact tt 
tacctagtgg 
acaat get t g 
tcgagcagtg 
aatcggt ta t 
atgtgaaat g 
agtgatgcca 
cttgttaatt 
gaatat gcaa 
t gccacgact 
aa tctcttgg 
tct ctctgag 
t t tacaaat c 
accactcaaa 
ttt ttcttct 
gaaactgagc 
caattttttt 
agctgtat ta 
cctgcacatg 
ccaatctgaa 
cctttcgctg 
gcatgt t tgt 
atgtaagctt 
gggaaggt tg 
ctaagtgacc 
tttgatgaaa 
actat aagga 
ttatgtatag 
r cact tgta t 
aacagccat t 
actca tttta 
t aaaaaaaaa 



t cttgctgag 
ctttccttat 
aaaatcacca 
tgccat taga 
acatcagt eg 
tat gcc taga 
atattt gtaa 
aggaat tct t 
gcgatcgt ca 
agcctt tatt 
gacacgtggg 
aggacactga 
cat aaccccc 
gggtct tgag 
gccagcatta 
gcaagacccg 
agcccagcag 
tttt caaagc 
aatttaacca 
aaaatggaaa 
aactctgaaa 
caaatt taaa 
ttggatgcca 
atttat cgta 
tagcaat t ag 
tgat tctgca 
cgagaaaaag 
ataaaagtgg 
cagtgagtga 
gcatgtgtga 
ttatttatita 
gtaggtaagc 
aaact tct tg 
cgtt accct t 
ctaat ttt aa 
taagcacaac 
ttccct "gtt: 
ttcttgggag 
atatgtgcct 
aaaaa 



cttaatt gca 
t aaaact aac 
ctggagatct 
aagcaggcaa 
ccagaat gag 
agacaccaga 
cccatgt egg 
ccatcaagga 
cactgaat ct 
tacagaatgg 
gctgaat aaa 
tgctgcatt t 
agaaccagt g 
gtgagagaac 
ttt atttcca 
aacatacagc 
gagagaat cc 
at ccaa tct t 
gt ct ga t gca 
tgtgaagtgc 
atattggt tc 
gatcaaact t 
ecaaagcct e 
gagt accgcc 
tttt taat t t 
gtgaagacat 
gtggaatgt t 
gatgggagag 
gaggtatgt t 
ctgtgcatgt 
ttttagaatg 
tgtaacagat 
ttt tgatt tg 
tgacgggcct 
act t caaaca 
tgtaatctag 
actgtaaaag 
aaagcttgag 
gt tgctgt ta 



gctgccact c 
cattacttgg 
gcagtgggct 
caaatggaga 
tatctgtctt 
cacagacat t 
acgtgggaat 
gatatagaaa 
attgccaaca 
gccaggt t t t 
gccagctgga 
gagt tgaact 
ggacaaactg 
ttaactcttg 
agatt tcctc 
aatatgaat t 
gaaaggagta 
caaaacgtga 
acaat gtgt a 
ccagcct ctg 
taaat tgcct 
tagactgcag 
ccat tt gcta 
aagct ttcac 
ggggtgggag 
tgcat gttgt 
t aaaacacca 
tgtgt ccttc 
gtgtgt gaat 
t atgt ttctc 
tgacataatg 
t gctccagt t 
aaaaaagtgc 
t ttgatgtga 
1 1 ccact ttt 
ttttaagaga 
actgt rtat t 
t gtaaagcca 
acttt tgatg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2375 



(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 67: 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1071 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 65 

attccaaaca tggcggctcc actagggggt atgrtttctg ggcagccacc cggtccccct 60 

caggccccgc cgggccttcc gggccaagct tcgctrcttc aggcagctcc aggcgctcct 120 

agaccttcca gcagtacttt ggrggacgag ttggagtcat ctttcgaggc ttgctttgca 180 

tctctggtga gtcaggacta tgtcaatggc accgatcagg aagaaattcg aaccggtgtt 240 

gatcagtgta rccagaagtt tctggatatt gcaagacaga cagaatgttt tttcttacaa 300 

aaaagattgc agttatctgt ccagaaacca gagcaagtta tcaaagagga tgtgtcagaa 360 

ctaaggaatg aattacagcg gaaagatgca ctagtccaga agcacttgac aaagctgagg 420 

cattggcagc aggtgctgga ggacatcaac gtgcagcaca aaaagcccgc cgacatccct 480 

cagggctcct tggcctacct ggagcaggca tctgccaaca tccctgcacc tctgaagcca 540 

acgtgagcaa agggcagagg cagttggcct atgagtgggc tgatgcgtga ggttggccac 600 

acattccttc ctgcggactt gacattttgg aagaactctt tgccagataa tgagttcatt 660 

ttagttttat gctcccattg aaaaattttc cactattttt ataagctgtt aatttcttga 720 

gtactttata acatgtctgt agcttggata aaccaagtaa gtattttttt tttgtcttta 780 

gcgaagttta gactgtgaat atgatgacac agattctttt ttatggtggc tttgcttgtt 840 

ttaaattttt gcatgacttt tcatcttttt atgtgtgttt cctgtagttt gatccgaagg 900 

aaaagagtat agtagcctga gaatcaggag atgggagttt tagtcgtagg ccttatgata 960 

attaccccgc ggtggtgtgt agaaaagtat gtaaatttgc tctgttttaa gactttgaac 1020 

tacctcaaga agaggaatct aatacaatat ttgtaatgtt tccagaaaaa a 1071 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 66: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2375 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 
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(A) ORGANISMUS; MENSCH 
(C) ORGAN; 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 64 



cgccccgcgc 
ctgagccgct 
cgccggccga 
ggcggccccg 
acacacct t t 
ggtgaact ta 
agttt att aa 
t tgattgatg 
gggaaggcag 
cgatgt ct tg 
aagagaatt c 
gggaaagt ca 
cagatt t t tg 
atattgcttt 
tacatct caa 
tttttttggt 
tcaccaaacg 
gtttgt gcct 
acat tttagg 
ct taagt gaa 
atgtgt t tgg 
actgaccat t 
aaagttgt at 
t cagagcctg 
tcacat ct aa 
atcttaacaa 
at gattct ca 
cttaataaaa 
ttattttctt 
ctttggtcag 
t tatt cagta 
aaggctat ag 
ggaat t tgt t 
tct t aatatg 
t acacagggt 
tcactggaaa 
atgtgtt atg 
gtattgct aa 
cttggaagag 
tttaatcaaa 
actcacat aa 
aagcaacct t 
ggtatct t tc 
aggct t tgct 
gt tga t tgag 
ccaagaa tgt 
tttccat t ca 
gtgctgt ggc 



cggccccgcg 
gccgcagccg 
t tctcct ctg 
gcgccggcaa 
ct gcaggaga 
ttgaaaagta 
agagggaaat 
ggt ttccaag 
atgtatcttt 
agaggggaaa 
agacctacct 
agaaaataga 
acaaggaagg 
gatagct get 
t tagtggctg 
cacaggagt a 
aagggtat ca 
tctgt gagca 
atttagggat 
t ttgtggacc 
taaacaaact 
tgctgt agaa 
gacagggcat 
gcagaat t gt 
tgcttgtgtt 
aattcgt age 
gt tagcat t t 
gcttaggatt 
gaatactttt 
aaaaataata 
gatttttgtt 
agt ccaaagg 
t t cgcct t ac 
agat t t aaaa 
caaat agggc 
t aggacaagt 
aaatt cact t 
gtactataac 
ataggaatga 
cagct ct agt 
gtgaagaaat 
aaagt tt tga 
tgt ggcatt t 
ttttgt ttgc 
a t aar atgac 
t ttgagt 1 1 1 
gtgatgt t gg 
ctttgct aaa 



ctgt cagctc 
gctgct ccac 
ct ct ccacgt 
ggggacccag 
gctgct tcgt 
catt aaagaa 
ggat cagaca 
aaat caagac 
cgttctcttt 
gagtagtggt 
tcagtcaaca 
tgct t ctaaa 
ctaa tt ctaa 
atcat gaccc 
gaaagt acat 
gacagtgaat 
gctatttttt 
aaact t tt ta 
acccgct tec 
aaat t t caaa 
caaaatggat 
agat gagaaa 
attctttgct 
cagctt t agt 
ccttat actc 
agt ggaacct 
tagtaacact 
aattagaaga 
t tcatagtta 
aatatatctt 
tggcat cat g 
aatattcttt 
ttttttttct 
t cttaaaatg 
aaataatt tt 
taatgga t gt 
aatgat aaat 
atattggcca 
gttcttatct 
atgaagcaag 
ctgtcagat a 
agaagactga 
gagaacagaa 
t tttaagtag 
ttaact agtt 
t tgaaagacc 
atgtat a t ca 
aaaaaaaaaa 



cct cagcgtc 
gt cctgggcG 
ctca t gaagc 
tgcgcccgca 
gatgaaagga 
ggaaagat tg 
atggct gcca 
aacct t caag 
tttgactgta 
aggagtgatg 
aagccaat ta 
tctgt t gat g 
acct gaaagc 
cttttt aagg 
ggt aaaacaa 
tcaggtt t aa 
tttaaat t ca 
gtacgcgt at 
tctttttctt 
ggaacttttt 
tcttaggagc 
acttaagct t 
tccaagat tt 
ctgacataat 
tattatat ag 
tgaaat gcat 
tcaaaggttt 
agcaatct ag 
tttgtttaaa 
ataaatgttt 
ttgaagcacc 
tacaccaat t 
tctgtcacaa 
tttcttattt 
gtctttgt at 
ttttatattt 
ttt t caacat 
ctaaaattca 
agtgt tgcag 
agt aaagact 
ggaat ctaaa 
tgagactagg 
accaagaaac 
aaaaacat gt 
ttgr cattcc 
ccaat t taag 
attat t t agt 
t 



cggccgaggc 
ttagct t cct 
cgctggt cgt 
t cgt cgagaa 
agaacccaga 
taccagt t ga 
a t get cagaa 
gat ggaaeaa 
ataatgagat 
acaacagaga 
ttgaettata 
aagtt tttga 
at cct tgaaa 
caa 1 1 ct aat 
agtaaat t tt 
ettcacct t a 
aaaagaat at 
atatccctct 
geaagtttta 
gtgtagt cag 
attttagtgt 
tgt tt tacta 
gggttggggg 
ctaagggt at 
tgttattcat 
gtggctagat 
ttttttgttt 
ttaaat ttcc 
aagatt taaa 
gatteeet tc 
gaaagataaa 

tgctaagt gg 
tcagcact t a 
aatagatt tg 
taatagaatc 
act tgecatt 
tattgagatt 
gccageaaat 
aaggt t tega 
tatttatagt 
tgct ttgctt 
atggt aatt a 
t ggcaaca t t 
atttgttaaa 
ccttgcttat 
aaataatcr c 



gcggtgtatg 
gctgeagace 
gtt cgteetc 
atatggct ac 
ttcacagta t 
gataacca tc 
gaataaat t c 
gaecatggat 
ttgtattgaa 
gagettggaa 
tgaagaaatg 
tgaagttgt g 
teatgct tga 
ct ttcataac 
tttatgttct 
gttatggt gc 

agtaateaca 
aat ttccaac 
t tcttgcaca 
ttattaaat a 
caaet t gt ac 
eaetaggggt 
ggggcaagga 
gatt cagctg 
t tatgctaaa 
gttttctaga 
catttgtatt 
aatcat tgca 
ettgetattt 
tgat t tttaa 
aaatctctga 
tatccgaggt 
catcat t tgg 
a t atttaaag 
atttatttct 
agaaaacaaa 
atcttggttt 
acagaggt gg 
gagcat tect 
gagattgt ga 
cct ttcatca 
ct aaatt atg 
gagttt tgga 
gataeagt ca 
1 1 ttaaatta 
aataaatt t t 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2851 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 65: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 63 

ccgcggggct gggggagctc ggggagcctg cgggaccggg ggagcccgaa ggccaggggg 60 

atcccgcggc ggcgccaggg aggcggagga gcaggcggtg gaggcgaggc aggaagagga 120 

gcaggacttg gatggtgaga aggggccatc atcggaaggg cctgaggagg ggggacggag 130 

aaggcttctc ctrcaaatac agccccggga agctgagggg aaaccagtac aagaagatga 240 

tgaccaaaga ggagctggag gaggagcaga gaactgaaga ataacgaagt tatccttagc 300 

gtcctcctaa aggcttttcc ttttggcatc ttaaaagctt gagagataaa acggaaaccc 360 

cagagaggag tctgggcagg ctcccagggt gcatgctgcc tccataaatc tgctgagctc 420 

tagaccctca atcaggactr gtcccttggc tagcaggatc ctgggaacac crttggccct 480 

gccctgtgta gagatgrtca tgtctgttcc tgngggtcac tttgttaagc tgaagagttt 540 

taagaggtag agctzcagacc ctggactggg atttctctta ccactcaaac ttgctatcca 600 

cacaccctgc acaccrtaga taaaaagaac attttaaaag cagagttcac tttcactcca 660 

gtctcccctc ttttgccctc actgaagcca aaccacagaa gactttgagg aatgagagac 720 

aaatgaggra gagctcaccr gtgctcacca gctccgtcag ggrggtcagc cgaccccttt 780 

ccctgggaac cccacttctzc tctgtggctg gcttggtrgt cgggggtgag atgccatatt 840 

gattacaggg cagcaaagaa ccagtaccag gaatttacrt gaccattccc cttatttttc 900 

atctagagga atctcggart cagccctttc attgctaaga caccttttca ctgaggttct 960 

taccagctca gccaaatctc caccctgcta tagcagaagc aanaatgttr gcnttaaaaa 1020 

gatttcttga cctatgcctt ttcttagaaa gtttgacaga ttagttagaa cttcagatca 1080 

tcagatcagr ctcaaatggg tttcttggaa ttrtatantr gacaatarrr atactatacc 1140 

aaactcattt gcagttctta ggtttgttgg ttaaaacatt ttnttaaagc agtaagttta 1200 

tagaaaatgt tttcatttaa tggaaggctg gggaatgtGc agcatcaacc cctatggcat 1260 

gcattcccag tggccttctc arctgggccr ggaacctttg grrcagggct taggggagaa 1320 

caggccacat ggcaacagcc acacagtcat tgccttcaac acagagccac gtgtccccaa 1380 

acagcaatag tcatgccctt gtccaggctg ggatctaatt gatacaatag gtcgttgact 1440 

ccctcctagt agagctatct aggt:t:tgLct ggaaagtrtc cgaccctggc ttataggcac 1500 

cacacctcat gtactcctca tggcttggat ctctgtattc agcctttgtt cagtccaata 1560 

aactttgagt agatgatcrc aaaaaaaaaa aaaaaaaaag gggagaaggg aagaaggaga 1620 

gggcacaaag gcggaatggg ggtgagcttt 1650 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 64: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2851 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 62 

cataatagtt aactctactt actgttttaa catacatttg atttaacaaa ttgttcagca 60 

taacacttct aattaagttt atcaagttgt actgtattag ataatcagca gtgtatctgg 120 

agtatgttta aagagaacag ttcgcaatac aaaaagttac atggagcttt acatcttaac 180 

tttctttgtc aatttaaatg caatgtataa aaagtttatt ttgctattgt gaaaaactaa 240 

atgtaaagga aatcacctac tttcatgcag gtgtataatc ttgaaaagga aaaatgcttc 300 

catgttgaag ccagattttc tgtagtaaaa cttttaaata ttattttaaa agaaatatgt 360 

atataaatat ctctatattc tttggaatga tactaaagtc tctggtctag gaccatacct 420 

tatataaagg tataagagac catgacaatg tctgaaaatg gaatagataa tgatgccttt 480 

tatttaaagt ggcccacata anatacattg agtactccat ctctccaaat gtatttccat 540 

aatgtgttga aaacatgcta acatttgtat gatttttata cttctgccga atagacttag 600 

aatcagatga attgtctgtg tgtcttgcaa aagagttggg gacaacttgg gcaggcctat 660 

gaagtgcata gggagtgtat gtcttctgaa tggttttatt gttcttgtaa tctagcttaa 720 

agaaatgtta actgggaggg tgctgaggcc actcactgca ttaattttgt gtgtttagag 780 

ttctgttgtc aaaagaaaac taatgaataa attagtttgt cattctagaa tttaaagttc 840 

taagattagt ataaagagta tatagattgt taatccccac cagctagact ttgaacttaa 900 

gtcagactta aagatttgag aaattatttg tgtcatttac tagacgtgat ttttagttct 960 

gtttgattat atttcctaca caaacttctt atttaacagg atagcctact aaattaaatg 1020 

tttcttattt cacttaactc atttgattaa actgtattct aaaacatttg gggtttttcc 1080 

ccctattcag ttttaatctt ggaatatgca tttgtaaatt gtgatgtcat tgagactata 1140 

tttatatttg acttggcaac attaacatgt cctaagactt agtgcagaga agcttggcag 1200 

tacgttcttt gacttaagga tggcataaaa taatcatttt tgaacctgtg taataaagct 1260 

tgaaagcagg gaaaagaatt tccttttccc ccttttttgt gttgtctata ggaattaact 1320 

tgggattgtt ttgtgggttt ttgtttgttt taaatgtaaa ttgagaatct tttataagaa 1380 

ataaaagcat tattgggtgc ctttgtttgt aaaccaaaaa gtaataaatg aatccctata 1440 

tttccattat agtatttatt gtatttttat gttctgaaaa ttacccatgg aacaatatgc 1500 

ttaggattac aggaagcagt ccttacttac acttcttgtc tgttttaggt gtacttgtta 1560 

attcttatgt cctaatttta trtaattctg agttccttac acagcatttt agggaaagaa 1620 

tacaggcagg atgacacttt gtgttaaagt gttattttta tgtattacct ggaatgaggc 1680 

aggttttttt ctgttttcta aaaagagtaa ccaagatacc tccagggtgt cattgggttc 1740 

cagctgctct cctccacatt gaatgatatc ttgttaattt ataggcacat ttgtggtaat 1800 

ttatatgtct atagagtaag tataagagat aattcattag taaraggaat taactgaccc 1860 

cttttggatg ggggagagca tcaggctggg gtcaggtaag tgtaaatggc cttctgagca 1920 

tgctcttcta ggctgactcc cagccctgac ttgaaaccat tagcgctaac ttgctctgtt 1980 

ttgagaaaaa ctttccaaac ttttgcatga gaaactagaa aaaggaatgt atgccacgta 2040 

actggattac agaaatgagt taattgtctc tgtgataaaa aaaaaaaatg aaatattttc 2100 

ttattgaatt aatatttttg tcttgaagca ttttctagtg atagaatgta tttgtctttt 2160 

ttcctggtgg taccctctta gcatatatct ttgctatcct taagatccta aacaaatcat 2220 

ctttgtcagt taagtatagt tgcgcaaaaa ttgttaaatc ctttgtcttt attaaagaaa 2280 

aatttgagta acaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaa 2313 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 63: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1650 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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ggagaatgaa gacgaactrr ccrtcaaggc -ggagacara ataacagagc rggaatcrgr 1020 

agatgatgac tggatgagtg gagaacttat gggaaaatct ggaatatttc ccaaaaacta lOSO 

catacagttt ctacagatca gctagaggag aagcttgrct gtgrrccT:::g gcacaagaac 1140 

tcactrgaac tzatcaccrrg actatcagat atgtttttgc actiarrrrcr craactgaaa 1200 

aagaaacatc taagctgtac atggtacact agaatttitct gaaagcagaa aacgttcaga 1260 

ttrtgtagrt aatrttcatt acaanagaaa cargcacatg gaaacccatg agctaggant 1320 

ctaccgagga aaacatctag cgggattagc aaggcgaagg gaaagcatct ggtggcatgg 1380 

cagcatgggg aggcncacac acagaagttg cacgtggaca tctigtttraa -cagcacaag 1440 

tgaattaacc atgcttcrtc attttrttac ::t:tagrraaa aaagaggaca trtaaratnc 1500 

tacatgctgr aactatcagg acatggttag caatcncaat ttcarttttg arattcaaat 1560 

taattcrtac agcttgagca tatcagcctt attaccagag caaatccttc cttcagatgg 1620 

gatagttcac tgactagttg gagcatttgt aagcacatgg tgaaatcagc cccrgcccac 1680 

caaaataatc tttatgrtac caagtgattc ccatttgtct aaggatttga agggggrcta 1740 

aattggatgt atcttagtct aaagaaccaa aaccatccct gaaatgcctt gcraatacaa 1800 

ctaatccttc catatatgtg ccatacttat ttttttcctc agtgtatact ttatgttaac 1860 

agggttatta caaagcacat tttctgaatc tgcaatcatt cctttgacaa tcactggacc 1920 

caaaggaaaa ttcatrttct ttgcattatt ccagtaatat ataaaaactg tgrcttgtta 1980 

tagtagtaca ttatgaatca catataaaat cttacaatac agaacaactg ttaagargga 2040 

aaacagtgcc aaacctccac agctcatttc tttgtaatar aatcagaatg aaaaataatt: 2100 

taagaggaca gaagactggr acttttttgt tttatttttt ctctagctta tccctgcaca 2160 

attattagag tgaatgaaaa accactttcc tgctttccat tgttataaat tctaagctta 2220 

agataaaagt ggttctttac acgactgaat caattacaat ttatgggcta gagccaaata 2280 

ggttgaagac aatcatccaa acagatcaat ggaatagaat ttcattggaa atgtaaaaca 2340 

ctttcccaac aatggtcatg actttcttct gtttttgaga agagtttcat: argctggacc 2400 

acattttagc tttratrgtt cttnttttcc cattgtccaa aaagttaagc aacaagtggc 2460 

cacactttta cgtgactaca acctggagtr ctgcaaagaa ggtaatattr acttggtctt 2520 

tgactaaagt tatctcccca ttctatggrr acattttatt ttggactiatg gggacttcta 2580 

atacgttttg gtaaagaaga gagtataaag aaaattcttg tcaaatttca ctcaaaagta 2640 

atttcatgag aaatcaatga tttaaagcat tatccaaatt aaattatcat ttgcagcaaa 2700 

ctgtacaaca gcaggaagga tatggaatgg aacatgaggt atatatcttit: gcctrtanaa 2760 

ttttaacatc ttatattgaa gattcrgaaa acctatcttt attagaggaa aatctcaatc 2820 

ttcagttttg gccttctgtc accagaatga taagtgcaat agttgtaaat ctacttgaca 2880 

ctgtaataaa ctgaactgaa ctttcaaaat cccTrttctca taccagactg agttctttga 2940 

gaatggaggt gg 2952 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 62: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2313 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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tcacaggcca cggcaacaac aacgacaaca acaaacattt ggaatattat tctcaactca 1380 

cgttttaata atacatctta ttatttttct agtagagaaa ctacaaatca gcctcttcaa 1440 

catttatata cagtttaata agcctcttgc aagttacttg ttctctcacc tgaggtattt 1500 

ttttcctccc caccttgccc ctgttcctcc cttcctcttc tccctttgca agaggaaata 1560 

tttaacatat ttgggtccaa cttcaataat gtaataatta atacattaaa agcatttaac 1620 

ttcctttcta gaaaaatgca caggctaagg catagacaaa acaaagagaa atgctgagaa 1680 

atttgccact ggagacaagc aatctgaata aatatttgcc aaaagttctt tttatgtcat 1740 

atagtgtcag gatttgaagg agctattttt ttttaatgtt gcaactagca actcatcttc 1800 

ggaagacaca gccaggagaa tgaagtagaa gtgaaaggtt tataaatcca tttgtaagca 1860 

tttatcccat atattttaaa ttcaagaaaa attgtgttta tctttagaat tttgtattca 1920 

atactttatg tactatgtga ctcatgcttc tggataaata aagcaccaaa tatgtatctg 1980 

taaccacaat cacacatatt atattaaata tatatctata taacagccaa aaaaaaaaaa 2040 

agaagagaag aaaaagaaag gagagggggg gggagagaag gggggggagg t 2091 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 61: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2952 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(11) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembllerung und Editlerung 
hergestellte partielle cDNA 



(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ili) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 61 



ctcgtcccaa 
tgctgaagca 
ttcacctgtc 
acga t ccaag 
atgattt ccc 
cttctiggaga 
tttcctgcca 
gaatgtgtt t 
ggagagcaga 
gtgaatgagg 
tttgtggagc 
ccact gaaaa 
gaat ggtgt g 
aggggagacG 
caggacaggg 
agtatgt tgg 



accaggacac 
gacggaaaat 
t caaatgaag 
ccacgct cag 
agcagagcaa 
agat agat ac 
actat gt caa 
catct cattg 
aggatgagtt 
aatgggccag 
ctgt tgagga 
ccaaaaaaga 
aagctct tea 
ggat ccagat 
aggggat ctt 
Gcaragt acc 



cctctctaca 
aattacttgg 
at tatcact c 
aagcctgttg 
gttgatgatt 
agattggtac 
agtgatt at t 
tgttaaaggc 
gagtttctca 
aggagaagtt 
ttat cccacG 
agattctggc 
cagt t ttaca 
t Gtggaacgt 
CGGagGagt g 
gaaggggcag 



gtaaatacat 
agtgccaaaa 
cacttgatga 
acagtggtgc 
tgaacct cac 
agagggaact 
gatatcccag 
tcaagatgtg 
gagggagaaa 
cgaggcagaa 
tctggtgcaa 
tcaaact etc 
gcagagaGGa 
ctggat tctg 
tt tgtgaggG 
gaaggccaaa 



gcgtggggat 
gggagaagac 
acatctt aga 
tcctcatgct 
ttctggagaa 
gtagaaacGa 
aaggaggaaa 
ttgcteggtt 
ttattattct 
ctgggatt tt 
atgt tttaag 
aggttaacag 
gtgatgactt 
aGt ggtgcag 
cct gcGcagc 
gGCt tata tg 



gtaGttgtga 
actggcagag 
agcagaGcaa 
gt cgttcttc 
attggtttat 
gattggcata 
tgggaaaaga 
tgaatatatt 
taaagagtat 
CGGCctgaaG 
Gacaaaggta 
t cttccggca 
atcat tcaag 
gggGagactg 
t gaggcaaaa 
atttCGgagg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
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gttggrgtca tgttgagaaa aaggtagaat 

tcttactaat agtagtgaag ttagargggc 

attgagaata atctttctta aaaaatatat 

ttttattaaa gttagtcaag tgcctaagtt 

gtgcatcaac tctgttggat acgagaacac 

ttgagaattt actttatgga gcgtatgtaa 

gtcgttgtt:: aagagaattg tgtgaaatca 
at gaaaaaaa 



aaaccttact acacattaaa agttaaaagt 480 

caaaccatca aacttatttt tatagaagtt 540 

gcactttaga tattgatata gtttgagaaa 600 

tttaatatrg gacttgagta tttatatatt 660 

tgtagaagtg gacgattrgt tctagcacct 720 

gttatttata tacaaggaaa tctatrttat 780 

tgtagttgca aataaaaaat agtttgaggc 840 

850 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 60: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) IJ\NGE: 2091 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 60 



aagagacaga 
aagcagt gtg 
tttctttcag 
cttt caaatc 
tgtact caaa 
ct tggtgaaa 
tggtt gatgt 
caaagagtaa 
taaact aata 
agaa tcgt tg 
tccct agcag 
atgaaaagaa 
atgaacgtaa 
tttgtcatct 
aatt ttattt 
Gctgt ccata 
at ccaagca t 
gtgcat ct tg 
attctat tag 
1 1 agcagct a 
agcaatgact 
gat caact ct 



ct a 1 1 aact c 
aatagcct tc 
gtagacacct 
aataaagt ca 
ttctc t actg 
taaattattt 
gtgct ctgta 
tagacatgca 
agcat tccct 
aaaaagct ag 
gccat t ttcc 
agggaagaaa 
tccct ttgct 
tccat at t tg 
tatcatcct a 
tctggcttgc 
cgaaacccaa 
gt t tatgctg 
acaagcacgt 
ctgtt t gtgt 
at ttaaagaa 
tccaactgag 



cacagt taat 
aagcatgtga 
t t t aaaat gc 
aatgtatgga 
tatgaattat 
taattttttt 
cacaagccat 
aaagtttcaa 
tctaggtttt 
ttatatttca 
ctttttcctg 
ggggagaagg 
agaaat attt 
caggaaggta 
gaaagccttg 
atgt gccaga 
ggggtaggca 
get caact gc 
atcgaacact 
t aaacacact 
aggct ttccc 
aaaaaact cc 



t aaggacgta 
ataatcttcc 
agaact aact 
aacat tttgt 
get ttaagta 
tttatccttt 
ttcaatagga 
taaaaactgg 
tgccaaactg 
gagaaatgat 
ggagt t tagc 
gaagaggtta 
aagagcagct 
tt t tctgact 
act agaaaaa 
aagcagagaa 
at t ctatgta 
tat t aaacct 
t get t cgcac 
t t t caccaaa 
agcat cactt 
tggctttgaa 



tgttccat gt 
atcttccccg 
gaggcatt t e 
gccctact ct 
gaattcagtg 
acaaagccat 
tggagctgtt 
gccattaaca 
cctatccaat 
tttcattatt 
aagtttagga 
aaaagtaagt 
cagcttggt t 
tgcaatgcag 
tgaataaat a 
tagaaaatgt 
ggttttggac 
ctctggctta 
aaggctctt t 
taggttctga 
acacat ccca 
tggaaact ta 



ttatttgtta 
ccgct t tttg 
agtaactt tg 
ecataccccg 
ccaaggagaa 
ggattttatt 
aattattttc 
aataaattaa 
aacaaatt tg 
gaaactgt tc 
gagaatagt c 
gctcagacct 
gaaactgagt 
ctagatgtaa 
ttgagggtt t 
aatet ceaac 
atgaagtttg 
tagtctcttc 
agt taacaat 
ggcaaaegag 
aaact aaaaa 
cagcagagag 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
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agacttattt gcagtactgt gttcttcagc tagaggcagc tttttaaata atgcaagtgt 840 

atttattagc attaaaatta acatctcagt aatcagcatt agcatttctg aggaccatta 900 

ttaattctga gaacagaaat tggtgccttg caaggaagtt tactagctct atcaacaagc 960 

attcaaggtt acatctgcta gcagagtagt gttaggaacc tggccttact ctcctctgac 1020 

aatcgcaatt ttttcttatt ttttataaat tcaagaagat acacttggca tcgtgtatcg 1080 

aggctaagtt tttcatgcat ttcccagact acttatggag aattgcagtt taagttgctg 1140 

aaaagtatta acatggtatt aagcttaaat aatacgtaat gggactagat ggcccactaa 1200 

gccactgtta ttttccttcc tctctggcag ggcacttgat ccattccaaa gtcaaaaact 1260 

ggactgaagc taaatttgta cttttcataa tatacattct gcttctggct tatcttcttg 1320 

gtacatcaat atattaattg taaagtttat tgtatagtat ttaaccgctg aagttcctat 1380 

tttatgttgt gcttatgtga accccttggt gaaggtccct tttccttgga tgtgtagtta 1440 

tatgatcttt ttaaatgtac agatattttg ctataaaatc ggtgcagttt tttatggttt 1500 

ttacacttct ctttaattcc cacctaagcc tctgggtaat attgtaaata ttgttttaaa 1560 

atgcatcagc ctatgctata caatctgaat gttattttaa cttatagttt tttttaatat 1620 

atatatttaa ctataaggac agtttaggga acaagttacc taccacattt cactttagtg 1680 

tacctattta cagaaagatt aaactgccac ctgcgggcac attcccataa atgtgtactt 1740 

tactttaaaa agaacatgcc acgattttgt ctttctgtgg actcaacatt cacttcgatt 1800 

aaaaatagca atttgaccaa gttggacttc cactacaaag cagctgtttt ccaaagttca 1860 

atgctgacat atatgtatat taaaataatt gcctatttat taatctacaa atagacaacg 1920 

ttggcatgtt cttttctgtt tgtctattaa tgggcctgct tcttagcaat attagaatgt 1980 

tttataaaag caattcatgt tacttttctg gtcttttcat ggcatatgag caaataataa 2040 

actatttaca ctactagaaa gaaaagagaa gaa 2073 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 59: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 850 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 59 

ctattacaca tgaggttttt aatgtattta gacctgacaa taggggtgtc acttagatgt 60 

gatctcagtg ttgtgggtaa ctttgtgtgt ctttaattcg aaatctggaa catagatgat 120 

gattttttcc tttgaattaa cttaatgtgt tctcttccct acagatttca gaacttatat 180 

ttccacctct tccaatgtgg caccctttgc ccagaaaaaa gccaggaatg tatcgaggga 240 

atggccatca gaatcactat cctcctcctg ttccatttgg ttatccaaat cagggaagaa 300 

aaaataaacc atatcgccca attccagtga catgggtacc tcctcctgga atgcattgtg 360 

accggaatca ctggattaat cctcacarg*: tagcacctca ctaacttcgt: ttttgattgt 420 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 57 

accgcgagtt tctttgtttg ttgtttcaat gtgacttgtc gtttatttca atgaaaatt:- 60 

aaatgattct tacaaatcct ctgaaaagna aaactgatac ttttataaac agaagtarat 120 

gcaaacagtc acaatatgca ttaggacgac tgacgatatt tcttacatgc cagggagttc 180 

ttccatccca gcaaacacct cttatctgaa agtgtttttt ctcctataaa ttggcatcta 240 

agggattttt aaaaagtcaa aaacagtggc aggg 274 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 58: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2073 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(li) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(ili) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 58 

taaatttcca aatgttcact cgaggatctt agaaaccaac catacagacg agccgatgcg 60 

gtgaggagaa gcgtcaggcg gcgctttgat gatcagaact tgcgttctgt taatggtgcc 120 

gaaataacaa tgtgaacctg agactggcct gcatgaatac agggtgtgcg tgaatgaaac 18 0 

tgcccacatg aactttatgt gctacgantt: aactgcagcc 1 1 ga a cacac acaaaaatat 2 4 0 

tcttaagggc tcagatttag caaacacaga agaattttaa aargagctct cctttcaacc 300 

cttgttaaca agrgcctaaa aatggaagta ccr gttcaga ttaatcaaag caataggatt 3 60 

tgatttgatt aggtatcttt: ttacaccagt atgttatttt taaccaaaat gtaaagttct 420 

tattaaactc attacctgcc attgtgattg tcccatcatg gcccacctgg tttcctgatg 480 

ttgtaaataa catcaatgca tctgctgtgg gtcctttgct gagatgtctt cgaaggaatt 540 

ttgttttagc catatccatc aactttgtar tttacttgca attnggaaga aggaaagtca 600 

catgatgaaa ctccttttgt ctataaccag gccctggcaa agtgcaaaca ggatgcaact 66 0 

gcagtggcac aaaggtcact caatcctttg tttccagttt cacattctac tacrtctgtg 720 

ctagagaacg at get ct gr g agaggcattc act agt at ga atgtggggat atagtgtata 79 0 
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hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 56 



ccacgtagcc 
taggactt tg 
ct ct aaagag 
tggctggaga 
t cacaggcat 
agt cccct gt 
tcagaaccat 
tct ttcatgg 
ttt t tcaggg 
aaagagttac 
t tcactgaac 
aaagatcatg 
tt ct tt aaag 
caaatgtt ct 
ggatgtagaa 
tt aatttggg 
ttgagctgt G 
a tatacaagc 
gcctaact tc 
ttttgaatgt 
ccaaaaacaa 



tcgtgccgct 
ctatctctga 
t acagtgcac 
atct cacaag 
t cacagaacc 
ggtttctgtt 
gcagataagg 
cagaatgct G 
gt t attt aaa 
ctggatcagc 
cact cact ct 
t tgggattaa 
ctat taaggg 
tat aatgcta 
at ct ggaaag 
aaat taacag 
atttgtacat 
acaacagggc 
atatatgtat 
ttgctttaag 
tgaaggaaac 



gcgtgcagct 
gatgtctgct 
t agagggaag 
cggaccagag 
ct tctgat tc 
ggagcat aag 
agcct ctggc 
t tggact egg 
aatctgcctt 
catgct cage 
gtgtaaaggc 
Gt tgcctttt 
agt at at act 
cctgattt ct 
ttcatttcct 
cagt t cactt 
ttaaagcagc 
t tgcactaaa 
tcttaattgc 
tgttggctat 
caaaat aaat 



tctgt ctccc 
actt gctgca 
tgtt cccttt 
atctttttaa 
gtaagggtta 
gttt ccagta 
aaat gggtgc 
ttctccaggc 
agattctata 
tgtgacgcct 
caacagattt 
t ccccaaaaa 
tgagtactta 
atgaaatgtg 
gggat t cact 
tattgtgagt 
tgttttgggg 
gaattgtcat 
acaaaaagtc 
ttctatgttt 
attt ct gcat 



tgtttttcta 
aat tctgcag 
aaaaa t aaga 
at ccctgct a 
cgaaact cat 
agcgggaggg 
tea t cagaac 
ctgattcccc 
gtgaagacaa 
gaataactgt 
ttaatgtggt 
ataaactct c 
tt gaaatgga 
tt t gacaagc 
tct ccaggga 
ct t t gccaca 
tctgtgagag 
tgtaataaca 
aataatttgt 
tat aaaccaa 
t tcaaatgaa 



atcaaggggt 
ctgtct gctg 
acaact gtcc 
ctgtcccttc 
gttctt Gtcc 
cagat Gcaac 
gcgtggatt c 
gactccatcc 
gcattt caag 
ctactt tatc 
t ttcat atca 
aggcaagcat 
cagtaataag 
caaaat t eta 
ttttttaaag 
t ttgactgaa 
tacatgtat t 
ctact tggta 
caccttgggg 
aacaaaatt t 
aaaaaaaaaa 



60 
120 
18 0 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1265 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 57: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 274 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 55 



cggct cagt g 
ctgcgatgt t 
ccgccgccac 
tttt cataaa 
cgtccactgg 
cagtgaaggc 
cacacagggg 
t ggcggcctt 
t ggacar ggt 
aaaccat ccG 
gcgggcagat 
cct t ggcaac 
t ctatgtggc 
ctggatt tgg 
cartcacagg 
t caagagagt 
a t at ggattg 
get gtgccgg 
gggt tgcccg 
ggccgcaagt 
aagagggggc 
gcccactgtg 
gccagt ga t g 
tt ccacgt ac 
gt cccaggcc 
gt cacccttt 
gcaggcatac 
at cat gcaag 
caagaaaaat 
cttgggt caa 
gagtat atga 
aaaatagatt 
gggaagaaaa 
ttgtattctg 



gccctgagac 
gcgcgct gcc 
ccaggccgtg 
caatgaatgg 
agaggtcatc 
cgcccgggcc 
ccggctgctg 
ggagaccctg 
cct caaatgt 
cat t gacgga 
cat t ccgtgg 
t ggaaacgtg 
caacctgatc 
ccccacggct 
ctccact gag 
gacct t ggag 
ggccgtggaa 
ct cccggacc 
ggccaagt ct 
ggat gaaact 
gaagtgctgt 
t ttggagatg 
cagatcctga 
gggctggccg 
ct ccaggcgg 
ggtggct aca 
act gaagtga 
ct t cct ccct 
gat cct tgcg 
gaaagtt eta 
ggaacct tt t 
caaatgtgt t 
agctattgt t 
ggctaagatt 



cat agctctg 
gcccgctt eg 
cctgccccca 
caegatgccg 
tgtcaggtag 
gcctt ecagc 
aaccgcct gg 
gacaa tggca 
ct ccggt att 
gact t ct t ca 
aat 1 1 ccegc 
gt t gt gat ga 
aaggaggct g 
ggggcegcca 
atrggcegeg 
e-ggggggga 
caggcccact 
tt cgtgcagg 
cgggtggteg 
cagt t taaga 
gtggtggggg 
tgcaggatgg 
agttcaagac 
cagctgt ct t 
gcact gt gt g 
agatgt cggg 
aaactgt cac 
cagccat t ga 
tgctgaa t at 
gaatt t gaat 
aaacgacaac 
atcctctct c 
tacaat t at a 
catt aaaaac 



Gt ct eggt cc 
ggcceegcet 
accagcagcc 
t cagcaggaa 
etgaagggga 
tgggctcacc 
ccgatctga t 
agcGctatgt 
atgecggctg 
get acacacg 
tcctgatgca 
aggtagctga 
get ttccccc 
ttgcetceca 
taaiiccaggt 
agagccccaa 
t cgccct gt t 
aggacateta 
ggaacccctt 
agatcctegg 
cat t gctget 
catgaceat c 
eatagaggag 
cacaaaggat 
ggtcaactgc 
gagtggccgg 
agt caaagtg 
tggaaagt t c 
ctgaaaagag 
tgataaacat 
aataetgcta 
tgaaaegctt 
teaccattaa 
tagctgetct 



gctegctgt e 
gggeegeegc 
cgaggt et tc 
aacat t ccce 
caaggaagat 
ttggcgcege 
cgagcgggac 
cat ct cctac 
ggetgataag 
ceargaacct 
agcatggaag 
geagaeaccc 
tggrgtggt c 
t gaggatgtg 
tget gctggg 
cat eatcatg 
ct t caaccag 
tgatgagt tt 
t gat agcaag 
ct acat eaae 
gaccgt ggtt 
gccaaggagg 
gt tgttggga 
ttggacaagg 
tatgatgtgt 
gagttgggcg 
cct cagaaga 
agcaagat ca 
aaat t t t t ee 
ggtgggttgg 
get t t cagga 
cctataactc 
ggcaact get 
taaaaaaaaa 



cget agcccg 
ct et t gt eag 
tgeaaceaga 
acegtcaatc 
gtggacaagg 
atggaegeat 
cggaect ace 
etggtggatt 
t accacggga 
gtgggggtgt 
ctgggcecag 
ct eaecgece 
aacat tgt ge 
gacaaagt gg 
ageagcaacc 
t cagatgceg 
ggecagt get 
gtggagcgga 
accgagcagg 
acggggaagc 
acttcat cca 
aga t et t egg 
gagecaaeaa 
ccaat taeet 
t tggagceea 
agtaegggct 
act cataaga 
gcaaeaaaac 
tacaaaat et 
etgagggt aa 



gagtt tatag 
aeaceetget 
aaagaa 



60 
120 
ISO 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2036 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 56: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1265 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vli) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 54 



accagcaagc 
gagcgcagga 
cacggaggga 
cctcaggaaa 
tggccagctt 
caaatataac 
gcagga tt ct 
cgagaacatt 
ggaaaat tat 
t cctagt cac 
agt acact ta 
aaaacataat 
tgccttgt tg 
gtattatatt 
ctt gagaggt 
ggtgttttgt 
gattttattt 
gaagat ctaa 
caatgtaagc 
t cct a 1 1 ccc 
at gcctct aa 
t t ggcccGcc 



aaccggccga 
ggt tccccgc 
gccagccccg 
gaggttttaa 
gtt catggta 
t t gccactaa 
gtt t catctg 
aaaaatt cgc 
get ggggcaa 
tggatgggaa 
aaaacgct cc 
t t t t cccata 
caacatacaa 
ttatattttg 
atat tatagt 
at atatacaa 
gcacaaggta 
atgt gaacag 
atggggt ttg 
atttttgcta 
1 1 1 1 ^atgcc 
ctttttaaaa 



agt ct ggaag 
cgccgccgcc 
accttgcccc 
aatcaaagat 
tacact tgta 
ccaagat cac 
acagaa t t ca 
atttgaagaa 
agt ttagt ga 
gcactgt t ga 
tcaaagt t ca 
tccctggact 
ttgcaaaaga 
t aaatactgt 
tttgttatga 
tggataaatt 
ct gagat t t t 
t ttactaat g 
t ttctct aaa 
aactcaat 1 1 
aacaaaat t g 
aaaaaaaaaa 



ggcgccggag 
tt ggccccga 
gctgcggccc 
gggaaaatcg 
tgagcaacca 
ctct gcaaaa 
gaagcaggaa 
atcagcat tt 
t ccacct t ct 
aaat t ccaac 
aacttagatt 
ctt gagaaaa 
tgagt tt aaa 
ataccatgta 
aagtatgtat 
ttaagtgtgt 
tttcaagaaa 
cact actgaa 
ttgatttgta 
ctggt t ttgg 
gttgtaat ca 
aaaaaaaaaa 



ccccgcgaac 
gttcctgcag 
gcggctcccg 
gagaaaat tg 
aagataaaca 
agaaatgaaa 
aaaaagcct t 
ctaactgaag 
cctagtgt t c 
caaaacaggg 
tcagatttca 
ttggt acaga 
aaattacat a 
ttatgtgtat 
tttgccctgc 
gctaaggcac 
cagctgtcaa 
gt t t aaatct 
atctgaaat t 
tatatatcca 
aattt taaaa 



cggcccgacg 
ccgcagccgg 
gccaaacccc 
cccttcccca 
gacagaaaag 
acaactt ttg 
ttaaaaatac 
tgagccaaaa 
t t ccaaagcc 
agctgat ggc 
gtatgtgtgt 
aatggaaatt 
caaacagctt 
attgtt ca ta 
ccacat tgca 
atggaagacc 
atctcaaggt 
gtggcacaat 
act gaacaac 
t tccagct ta 
t aataat aa t 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1301 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 55: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2036 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 53 

ctcgagccga ttcggctcga gctaattttt aagtctcgat tggaaatcag tgagtaggtn 60 

cataatgtgc atgacagaaa taagcrttat agtggtttac ctrcatttag ctrtiggaagt 120 

tttctttgcc ttagttttgg aagtaaattc tagtttgtag ttctcatttg taatgaacac 180 

attaacgact agattaaaat attgccttca agattgttct tacttacaag acttgctcct 240 

acttctatgc tgaaaattga ccctggatag aatactataa ggttttgagr tagctggaaa 300 

agtgatcaga ttaataaatg tatattggta gttgaattta gcaaagaaat agagataatc 360 

atgattatac ctttartttt acaggaagag atgatgtaac tagagtatgt gtctacagga 420 

gtaataatgg tttccaaaga gtatttttta aaggaacaaa acgagcatga attaaccctt 480 

caatataagc tatgaagtaa tagttggttg tgaattaaag tggcaccagc tagcacctct 540 

gtgttttaag ggtctttcaa tgrttctaga ataagcccrt attttcaagg gttcataaca 600 

ggcataaaat ctcttctccr ggcaaaagct gctatgaaaa gccrcagctt gggaagatag 660 

atttttttcc ccccaattac aaaatctaag tattttggcc ct^caattrg gaggagggca 720 

aaagttggaa gtaagaagtt ttattttiaag tactttcagt gctcaaaaaa atgcaarcac 780 

tgtgttgtat ataatagttc ataggttgat cactcataat aattgactct aaggcttitta 840 

ttaagaaaac agcagaaaga ttaaatcttg aattaagtcr ggggggaaat ggccacrgca 900 

gatggagttt tagagtagta atgaaattct: accnagaatg caaaattggg tatatgaatt 960 

acatagcatg ttgttgggat tttttttaat gtgcagaaga tcaaagcrac ttggaaggag 1020 

tgcctataat ttgccagtag ccacagatta agattatanc tratiatatca gcagaiitagc 1080 

tttagcttag ggggagggtg ggaaagttrg gggggggggt tgtgaagatt tagggggacc 1140 

ttgatagaga actttataaa cttctttctc tttaataaag acttgtctta caccgtgctg 1200 

ccattaaagg cagctgttct agagrttcag tcacctaagt acacccacaa aacaatatga 1260 

atatggagat cttcctttac ccctcaactt taatttgccc agttatacct cagtgtngta 1320 

gcagtactgt gatacctggc acagtgcttt gatcttacga tgccctctgt actgacctga 1380 

aggagaccta agagtccttt ccctttttga gtttgaatca tagccttgat gtggtctctt 1440 

gttttatgtc cttgttccta atgtaaaagt gcttaactgc ttcttggttg tattgggtag 1500 

cattgggata agattttaac tgggtatrct tgaattgctt ttacaataaa ccaattntar 1560 

aatctrtaaa tttatcaact ttttacattt gtgttatttt cagtcagggc ttcttagatc 1620 

tacttatggt tgatggagca cattgattrg gagtttcaga tcttccaaag cactattitgr 1680 

tgtaataact tttctaaatg tagtgccttt aaaggaaaaa tgaacacagg gaagtgactt 1740 

tgctacaaat aatgttgctg tgttaagtat tcatattaaa tacatgcctt ctatatggaa 1800 

catggcagaa agactcjaaaa ataacagtaa ttaattgtgt aattcagaat tcataccaat 1860 

cagtgttgaa actcaaacat tgcaaaagtg ggtggcaata ttcagtgctt aacacttttc 1920 

tagcgttggt acatctgaga aatgagtgct caggtggatt ttatcctcgc aagcatgttg 1980 

ttataagaat tgtgggtgtg cctatcataa caattgtttt ctgtatcn-g aaaaagtatt 2040 

ctccacattt taaatgtttt atattagaga attctttaat gcacacttgt caaatatata 2100 

tatatagtac caatgttacc tittttatttt ttgctttaga tgtaagagca ngctcatiatg 2160 

ttaggtactt acataaattg ttacattatt ttttcttatg taataccttt ttgttrgttt 2220 

atgtggttca aatatattcr ttccrtaaac tcttaaaaaa aa 2262 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 54: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1301 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 52 



caagtgtgag 
attttgttct 
cactggact c 
gggtttgt at 
tagatct t gg 
Gcacat aat a 
catgcacttg 
Gcccgacat g 
tctgatgtac 
aatttgtaga 
ccttgctctc 
aggggcaaga 
agt tttcaaa 
aagctgct t t 
cacagggatg 
agaaaggt ag 
ctctgtgcag 
cagctccagg 
aggcaaactt 
ctgctt ttaa 
ttatcactgt 
ttgtttgtta 



ccaccacacc 
gt gat ggagg 
tgaaaat cct 
t atgt ct ggc 
aaactcct ta 
gatttcattt 
tgcggtgatt 
octet tcccc 
cttttttctc 
ggacctt ttt 
ct acaat att 
gccact ctgc 
t tgt act aat 
ctagat ctct 
ttgtgaggct 
atgaaat ate 
cagtcgggct 
aaccttgaag 
cctgctacac 
ggatgt acaa 
acaaagaaaa 
aaaaaaaaaa 



tggcctggaa 
acactggaga 
att ggttcct 
aaat gacctg 
gagagcattt 
cact ctagcc 
acacact tga 
ttggcaagct 
ttcttctttg 
ggggtcctat 
cagt acatga 
gccacaaagg 
aggct ggggc 
cccagtgagg 
tgaaaaggtc 
ggat gtaatc 
ggatgctctg 
ccaatctggg 
at gccctgaa 
aagt atgt ct 
cccct tgcta 
aaaaaaaaaa 



ggaacctctt 
gagttgctat 
ttattttatt 
ggt tat cact 
tgctcctacc 
tacatagagc 
cagtaccagg 
cagttgccct 
catcagccaa 
atgagccatg 
Gcactgt cat 
t tgggtccat 
cctgacttgg 
catggaggtg 
aaaaaatgat 
tgaaaaaaag 
tggcctttct 
ggactttcag 
t gaattgcta 
gcat cgatgt 
tttaattttg 
aaaaaaaaaa 



aaaatcagt t 
tccagtcaat 
tgagtt taga 
1 1 1 cctccag 
aaggat caga 
tttctgttgc 
agacaaatga 
gatagtagca 
ttcccagaat 
t cctcaaagc 
cctagaaggc 
ctt ctctccg 
Gtgtgggct t 
tttctgaatt 
ggcccct t ga 
at aaaatgtg 
tgggtcctca 
atgtttgaca 
aat t tcaaag 
ctgt actgta 
tat taaagga 
aaaa 



tacgtct tgt 
catgtcgagt 



ggttagat ca 
t actggagcc 
tgtctcttgc 
cttacagatc 
tgtttctgtt 
t tccccaggc 
tt t taaacct 
t t ctgaaaag 
aggttgt gaa 
tgggaggggt 
t tgt ctacct 
gctct t tgt a 
act tcccctg 
t gccacccca 
aagaggt acc 
gaaa t ggacc 
aatt tctaat 
aaataaagt t 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1304 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 53: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) LANGE: 2262 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(A) LANGE: 1488 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vli) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 51 



tttt actgac 
aat ctgtgag 
1 1: t cagaaga 
tct t rggagc 
acat cacaac 
t cccaagcag 
cacgcagaaa 
tt ggggat ca 
ctgt t gaact 
tcaat cgcca 
at t ct gagtg 
ttaaat cctg 
gttt cttact 
ct ggct ggaa 
ct cact gctg 
gccggcttca 
caagagt ggt 
tgt gatggaa 
cact ggatat 
agcgaaggga 
gtgcctttgc 
gccacaacca 
tggat ccagt 
ctttt taaag 
ggggtggggg 



ctt gctagaa 
tat cacatcc 
tgaaggtaag 
t t ctgaggac 
ctgt t cccaa 
agaaacccga 
tcaaagttat 
ttt tggcat c 
ct get t accc 
cagagaaaag 
ct ctgt ctgc 
cct cact gca 
t ttatcatga 
ct ct ctct ct 
tgct gcggtg 
ct t aacct t g 
agaaggaaca 
gacagagaag 
gaaaatigtt 
atgagactct 
tgaggacact 
ctagt ctct t 
gaatgt ct ta 
ctatat t aaa 
gggggaggag 



gt t t acagca 
tgt at agctg 
tagaaaccgt 
tcagct ggaa 
t gagaccat c 
acccaccaac 
tgggactat c 
tgct t cct tc 
at tcatagga 
gtt aaccaag 
cctggtgggt 
gtgt gagttg 
tt cact tta t 
gatgct ga t t 
gaaacaggct 
cct agtgtat 
accagccaat 
aaaagcagat 
aatcatgaga 
gggaagttaa 
agaacctggc 
taatagta t t 
tgct ct gcat 
aatgt attgt 
ggggggccgt 



aggaagtgca 
taaacactgg 
tgatgggact 
ccaacgggca 
atagtgctcc 
caggggcagg 
cagatcttgt 
t ct ccaaat t 
cccttttttt 
cttttggtgc 
ttcattatcc 
gacaaaaata 
accacggact 
tgcactctgc 
tact ctgact 
cttatccctg 
cacgagatac 
ggcaat t gag 
aat caactga 
atgactggcc 
ttgcctccct 
gacttggtaa 
ttgcccctgg 
t gaatcaaaa 
ttaggggggg 



ggaacat 1 1 c 
aat aaggaag 
gagaaaccag 
cagtt ggcaa 
cat caaatgt 
a t agcct gaa 
gtggcatgat 
t t acccaagt 
t tatcatct c 
atagcagcct 
tgtctgt caa 
ata t accaac 
gctatacagc 
tggaat t ct g 
t ccctggggt 
cact gtgt tg 
acat gggagg 
t agctgataa 
ttcaat ctt c 
tggcat tatg 
tat aagcaga 
agggcat 1 1 a 
tgatct t aaa 
aaaaaaaggg 
ccgggt 1 1 



acaaat cr ac 
ggct gat gac 
agt taaaacc 
caccatcatg 
cat caact t c 
gaaacat ct a 
ggtat rgagc 
gactt ctaca 
tggct ct ct a 
ggt t ggaagc 
acaggccacc 
aagaagt t at 
caaagccagt 
cctagct gt g 
gagt gt get g 
agtatgt cac 
gcat 1 1 gcat 
get gaaaatt 
ctattttgtc 
ctatgagtt t 
aacaattt ct 
cacacgtaac 
att cgtttgc 
agtgagaggt 



b J 
120 
130 
240 
300 
360 
420 
430 
540 
600 
660 
720 
780 
340 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
14 88 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 52: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERiSTIK: 

(A) U\NGE: 1304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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cttttatact tgaaaatgac agccttaaat gctcatatca gtcacaaatc taggatgtac 2340 

tgtcttgttg tatgtgagct ttgtagagat ttttaaaaat ataagcatca ccttcccatt 2400 

gaagagtgga gagagtctac tggatgactg gccaggaact ttctctctga atcggacatt 2460 

tggatgtctt ctttcttcca agaaatggtg gttcacatta aagtatcatg gccttatgta 2520 

tgctcaaatg gaatcttatg taactttctt atttaatttt ggtctgctta tttttagata 2580 

aaattgaaag gaattgtata aatcaattaa catattagct gagttgtcca acacatggta 2640 

taaacgaatt acaacagtaa actattacac atttccaact tgcctttggg gatttatgag 2700 

gatttttttt ggrgggggga gggggctcca attcatatct ctgaaaccct tcacacttgg 2760 

tttactaatt caaagttaga agtctagaat ttgccctgcc ctaacagaaa cagattagga 2820 

atttgtctac acaaactggt gtcacctgtt tcttgactgg gatttggttt cctcattata 2880 

aatatgggag gtagaacaga gatctccaac gtctctccca tttatcacag taattttctt 2940 

attcacagta at 2952 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 50: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 615 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteiite partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 50 



gcaagga t gg 
gattacaggc 
t Gccatagaa 
gggctgggcc 
cccaatagat 
ctggagacgg 
acctgccgac 
cccaaatggt 
ttttactaat 
tgcactcatt 
tgataaaaaa 



t ctca^tct c 
gtgactcacc 
cactcttttt 
ccgctggtca 
gagctgct ga 
t ggtaccctg 
ctgat t cctg 
ggtggcact t 
::t:aaactatt 
ccat ggaata 
aaaaa 



gacctcgtga 
atgcccagcc 
tatct tccct 
ctcaacagag 
gtat caacaa 
aaggcagagg 
cat catggaa 
atcct gaagt 
t tgtactgat 
aat gt tggaa 



tccgcccacc 
acttagtttt 
gaaccatatt 
tatttccctt 
ggtgacattt 
ccagct gccg 
taaccacatg 
cgt caatgat 
gt agccctga 
agctgatctt 



ttggcctccc 
ttcttattcc 
gatgagataa 
ggccgagatg 
ttctgctgcc 
caagacagca 
get acct t ct 
t tccctttga 
ggtagttcat 
ttctgatat a 



aaagtgt tgg 
caccttt eta 
atagggctgg 
gaagt tttgt 
cat ttgtgtc 
atgacagt cc 
atcctct gt t 
aactact 1 1 a 
gaaaatgctg 
aaatgt tgaa 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
615 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 51: 
(1) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 



139 



(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE. linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 49 

gtgcggatgc cggccggcag cagcatcatg gctcacgggc ccggcgcgct gatgctcaag 60 

tgcgtggtgg tcggcgacgg ggcggtgggc aagacgtgcc tacrcatgag ctatgccaac 120 

gacgccttcc cggaggagta cgtgcccacc gtcttcgacc accacgcagt cagcgtcacc 180 

gtggggggca agcagracct cctaggactc tatgacacgg ccggacagga agactatgac 240 

cgtctgaggc ctittatctta cccaatgacc gatgtcttcc ttatatgctr ctcggtggta 300 

aatccagcct catttcaaaa tgtgaaagag gagtgggtac cggaacttaa ggaatacgca 360 

ccaaatgtac ccttttratr aataggaact cagattgatc tccgagatga ccccaaaact 420 

ttagcaagac tgaatgatar gaaagaaaaa cctatatgtg tggaacaagg acagaaacta 480 

gcaaaagaga taggagcatg ctgctatgtg gaatgttcag ctttaaccca gaagggattg 540 

aagactgttt ttgatgaggc tatcatagcc attttaactc caaagaaaca cactgtaaaa 600 

aaaagaatag gatcaagatg tataaactgt tgtttaatta cgrgagaaac atcttcagtg 660 

gccaaggaaa ctgtccattt ctctcagaaa gcaaatgaaa tgctacagcr atacccagac 720 

cttttatagg taatgaagca gttcaaaact tgaaagaaaa caaaacctgt: cctcagaatt 780 

ctataaagtg tattaagaat gttccttaaa ggtttaagaa gcagtaagca gcatctgaag 840 

ccacaatcta ttataaatac tttatttcaa ctagaaggta caarctctca ggggtttcat 900 

agnttaaaaa gctacaatca catcatgttg taactacgta aaaaacagag ctgtaaatgg 960 

aactgcttgg ctttgaccat acacatttct gcccaqccct tacagaatct gcacaaagaa 1020 

atatctccct ttgctccagt taattgttct tgtatgtaag ttgctttcta ttccagtata 1080 

tccagagtgg tgaaataaca aggccagcca cgtagccaaa ggtcgctcca agcgtacagg 1140 

agatgggcca tacctgagga gagaatgtat gagatcaaaa aagaacaaat gttttattat 1200 

tacttgagca caagtgtaac ctaaatattt ctatattaaa gcttaatgtg ctttcttaaa 1260 

gaatgccaaa agtgtaataa ggtcataact gcatttatca tgaacactaa aaatgtacac 1320 

attttagtta atgtgcatta aactgtaaca aggcttctgg caattgtaga tttagtttga 1380 

cqctccccaa agtgcatgag acacatgcta aaattacaaa ttaaaatttt gggtcagact 1440 

ttgccataat gatagacrca atttagctct ctgaactagt tggtaattrt ttttttttaa 1500 

ttcccacttt ggctgtgnac atcaaatgaa atgagaagtg tgtatgctga ccaaaccaca 1560 

agaaactttc tttaagttgt gttaaagagg aaagacctag aatccaagcg tgttacatga 1620 

aaattgtaac agagcagcrg cttccacctt tcagatatag atgttggaac cacagcagaa 1680 

gttatagagc gacaactitat: atacacacct agaatgtaag ttaaacaaaa caccggcttc 1740 

cagagacccc ttrtictccag ccatattaca tcaggctaga agraar::aat gttgatttat 1800 

ttcatctaca agcagttggt: ccctaagtga aaggctctgc ttgaaaaaaa aaagaaaaaa 1360 

aagttggagg aaaatrrrca tgttctr ctig tgaagcttat ttggracac:: ggagccattit 1920 

ctaacctttc tctgggggga acaggccaca gaactgtgtr agaggtgaac catcttaatt 1980 

accagtrcta tracctaatt cagcttcctt gtttggtctg ctgrggatct gccttattgc 2040 

atatgccarg carcagataa tggatgcatc agataatggt gt~agacaaa gcttcattgr 2100 

gaacaaccca atgcatrtta gagaaacaat ctcatcacat ctttrctagc ctttcctaca 2160 

tttaaacrig crgttgccca aattaiaatt tttitaaatigt ctttggtggg cttctgtraa 222C 

t'cacatgac t gage - 1: a:: agcracgtct actgcacaga tt:gggtaa::g gaacactaaa 2280 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS. MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 48 



gaggcctgcg 

cgtccgtgga 

tcttcctctt 

gacccgccca 

ccccactcgg 

ctaggagacg 

gtcaccacct 

gtcatgaaca 

acctcggctc 

gaacacgtcc 

tccctgtgcc 

ccaggacatc 

t cccaaacta 

tgatgcccag 

agggaaggaa 

gggcaagctc 

gcaaggggac 

ggt cacaggc 

agaggagaca 

agcaggctgc 

ccacatctgt 

actcctgccg 

ggct ggt cct 

t cacctaaca 

ccagctt ctt 

Gtatgaatct 

ctcagcatta 

ccattttcat 

gtt agatct g 

gagtatttcc 

gggggatggg 

tcagcct taa 

t acagaagca 

cagcct cct c 

cactctgggc 

acctgtat ac 

caaacttagg 



Gccacaccct 

tgagccacag 

cctcctccgc 

tggagaaggc 

agcccctggc 

cctatgagtt 

ccaacaacca 

ccttcgctca 

tgcgggagga 

agcagacct t 

cGccgcccca 

tcagcccagg 

gggccct cca 

at t tcagatt 

gatctaaaga 

tgcaggacag 

cagggacctg 

aagggtgcct 

gccgtgacgg 

ctgcccaccc 

at atagatgg 

t cctgcgcct 

t ctccctccc 

gagatggaag 

gccacctt cc 

ataggct egg 

ccattggttg 

taacggggaa 

aacccagggt 

cct cat t eta 

gggagt cata 

ccctgggaaa 

gggtggaggg 

cctccatgcc 

ccct tggggg 

acaat aaagg 

gcagggcctt 



ct cct gt cca 
aacct cttcc 
tgccacct cc 
cct gagcatg 
cttcccagcc 
tgcggtggac 
catcgaggtg 
caagtgccag 
cggcagcct c 
ccggacggag 
cgcctgccag 
t tctagcccc 
ctctatccag 
tggcctccgt 
acccactgtg 
acaggcagac 
gaaccct ctt 
atctaagtgg 
taaactt ccG 
cgt gccccca 
ggtt tttcca 
gctggggcct 
acaggcctgt 
ccagggcatg 
cct ccgggca 
tgtgtgt aac 
aggccaaat t 
acat ccccga 
gt caacagct 
cctctctaag 
ggaaaagccc 
tgcctgctgc 
gaagggtggg 
tct ctggt ca 
aggactgggg 
acagtct cac 
act tgagaga 



gccctcgccc 

accttccgag 

tcctcggcct 

ttttccgatg 

cgccccggt g 

gtgagagact 

cgggctgaga 

ctgccggagg 

actatccggg 

atcaaaatct 

caaagcctcg 

cacgcacccG 

ggcaggccag 

cact taat cc 

ggtcagggga 

aaaccct ctg 

ggccaagggg 

aactaattgc 

ctctaccagc 

gccagctggc 

atacagctgg 

ccaggcaagg 

gttcttgggg 

gatggggctt 

gtcagct etc 

acacacaccc 

cagagctttc 

gccactgagt 

gctctcaact 

gctatgcacc 

ccatct ccca 

ccccagtgac 

tctcagttag 

gt gt gcctta 

agggggccgt 

agacaaaaag 

aa 



gcctgggcag 

cggagagaag 

cccgtgct ct 

actttggcag 

gggcaggcaa 

tct cacctga 

agctggcggc 

acgtggaccc 

cacggcgt ca 

gagtgcctct 

ct aaccccat 

agaccccagg 

ggactccctg 

agagt acagg 

atgggaccag 

atctatgaag 

agtgggagag 

ccgagggctc 

ctccaagccc 

tgtgccaggg 

ttcgt gataa 

ccacgtgggg 

ctgct cccat 

tgggtcctcg 

ca t ccatccc 

ct at cgttgt 

tcaaatcaga 

get gtgcttt 

ccccacct ct 

cct ccccacg 

tctgggatag 

tcttggtttc 

caggggtccc 

gggtggectc 

gggagagece 

aggcegcctg 



ggcccggegc 
tttccattcc 
eceggcccag 
cttcatgcgg 
catcaagacc 
agacat catt 
tgacggcacc 
gacgtcggtg 
cccgcat aca 

t acaacagct 
tggaccat cc 
gect gacaca 
ggctggggtc 
caggacat at 
tct ct gcagg 
acagagggaa 
agcaaggcca 
cacgccagcg 
cagagceatg 
actgcatgaa 
ttgggggtgg 
gcagacagga 
aggttggacc 
cctctttaat 
cctt caaa t a 
1 1 1 acaatct 
gt cactgaag 
gggcactgag 
tett ecagct 
ggacctt cca 
gt ctcccaca 
eagggcaagt 
tcact eccac 
tgacgctgga 
ccggagt tct 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2192 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 49: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2952 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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araacca-c- ggagtg-grc cagrrtgrtc ttcataggac caatttttat ttgcagct.g ..8. 

agtttttata tgaagttgca ttattgtgga cttggctgtc ttgtgatgaa tttttttcat 1^4J 

atgtattctg tgccatacta ttgttaaaat gaactgttgc tattgtgaga tggattttaa 

ctgacctatt aagggtttct ttcgaatggc actactttag ggacattcta gtatttgctt 

ctattgtttg ggccttgtgg ataatgtaca gatttaaaaa caaatcttgt tgctgatttg 

tccatttctt tccctgcact ttgttacatc tgggatacag tctaactcat ctgatttaat 

atgcatttaa aaaaatgcca taactattaa acaccttgtt tacagacaga tgaaataaat 

ttattccaac caaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaagag 



1500 
1560 
1620 
168 0 
1740 
1776 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 47 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 360 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 47 

gccacgggtc cggccacggg tgcggccacg ggtccgacaa tagtatgcag ctaaaaaata 

attgtatgtc tttatatact aatatgtaat aatcttcagg tgaaaaaggc aagccacaga 

aatqrgtata gcgaacttcc catttgtgtt tcagaaagga gtagaatata aacacataat 

tgcttatgta tgcctattca gaataaatgg gtaacactga ttacttttgg gaggggaacc Z4U 

agtaggttga ggacaggaga gggaagggtc ttaacactta cacccttttg tacattttga 300 

attttgaacc atgtgactgt attacctatt caaaataaac aataaatggg cccaaacagg -3bU 



60 
120 
180 
240 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 48: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: Basenpaare 

(B) TYP: 2192 Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 
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cggattgctc aaggacccat gggagagagg 
tctctggact agaggtccaa cgcagtccag 
cttagccttc tctaccccaa gtccctctcc 
acccagcagc tgctgtcgga gcccagcccc 
agcacggcgg atcgaagcgt gaggaagggc 
ctcaaggtcG gggacactct gatgctggca 
gatggcacaa ctgtagagac agaagagtac 
atggtcctcc agaaggggca gaaatggcag 



aggctttgac tgggctgcct gcctgtgagg 120 

ctgacaagga tggaatacgc catgaagtcc 18 0 

aggcatgtgt cagtgcgtac ctctgtggtg 240 

aaggccccca gggcccggcc ctgccgcgta 300 

atcatggctt acagtcttga ggacctcctc 360 

gacaagccct tcttcctggt gctggaggaa 420 

t tccaagccc tggcagggga tacagtgttc 4 80 

cccccatcag aacaggggac aaggcacc 538 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 46: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1776 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzeinen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 46 

gtctagggcg gccgccgctg cgcctgctgc tcctcgccgt ccgcgctgca gtgcgaaggg 60 

ctcgaagatg gccggttggc agagctacgt ggataacctg atgtgcgatg gctgctgcca 120 

ggaggccgcc attgtcggct actgcgacgc caaatacgtc tgggcagcca cggccggggg 180 

cgtctttcag agcattacgc caatagaaat agatatgatt gtaggaaaag accgggaagg 240 

tttctttacc aacggtttga ctcttggcgc gaagaaatgc tcagtgatca gagatagtct 300 

atacgtcgat ggtgactgca caatggacat ccggacaaag agtcaaggtg gggagccaac 360 

atacaatgtg gctgtcggca gagctggtag agcattggtt atagtcatgg gaaaggaagg 420 

tgtccacgga ggcacactta acaagaaagc atatgaactc gctttatacc tgaggaggtc 480 

tgatgtgtaa gcagcctctc cccatctacc tagcaactgt cttcatcaac aaccctaatt 540 

atggtcacaa tgctaccaaa ctgtagatgg tagctaattt ttctttacct attttctaat 600 

gtcatgattc ctgtttgccc aatggatcat ttgtatgtta accactgtat gtaaccaacc 660 

cttatctggc aacataattg cagcacaata atgatttgca tgataccttg aaattggggg 720 

gagggggcac gccaagttgg gcatcacttt gtcttagcaa ttaatgggat attgattact 780 

aaaataagtr aatattaagc aaggtgccgg ttgtacaatc tctgatcagt gtcttttcag 840 

cactttgagc attracntgg ctcatttagt cttccttttg tagcgcatgg ttgggaggaa 900 

aaagtgcatg catcar tccr tcactcttct ctttttcccg cccccccctc ccttcgcaca 960 

taggcatttg gtttgcttcc atcttttttt atgcagtgcc tgtttttttt taaccaatta 1020 

aaatccctrt tgttgatgag ctattgagag ctgcagtagt ttgcttttag tattgttgtt 1080 

gcacttgagc agagacaaac ctttattcat agtgtctaca ggacatarga agagtgcaat 1140 

ggcaaaacaa gagcaaaaag cactticctcc catgacctta cagtaaccat actgattgaa 1200 

tccccaggga cattocazca ttgcaatagc tcagattttt cttccttttt ctttgcacac 1260 

cagctctact ct: t: t agraaa at-gtaaaag gctgccatta tggacattag gtatcccaac 1320 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 44 

cttagatgtg gcrctttggg gagataatrt tgrccagaga ccttitctaac gtattcatgc 60 

cttgtatrtg tacagcatta atctggtaat tgattatttt aatgtaacct: tgctaaagga 120 

gtgatttcta tttzcctttct taaagaggag gaacaagaag atgaggaaga aatcgatgtt 180 

gtttctgtgg aaaagaggca ggctcctggc aaaaggtcag agtcrggatc accttctgct 240 

ggaggccaca gcaaacctcc tcacagccca ctggtcctca agaggtgcca cgtctccaca 300 

catcagcaca actacgcagc gcctccctcc actcggaagg actatcctgc tgccaagagg 360 

gtcaagttgg acagtgtcag agtcctgaga cagatcagca acaaccgaaa atgcaccagc 420 

cccaggtcct cggacaccga ggagaatgtc aagaggcgaa cacacaacgt cttggagcgc 480 

cagaggagga acgagctaaa acggagcttt tttgccctgc gtgaccagat cccggagttg 540 

gaaaacaatg aaaaggcccc caaggtagtt atccttaaaa aagccacagc atacatcctg 600 

tccgtccaag cagaggagca aaagctcatt tctgaagagg acttgttgcg gaaacgacga 660 

gaacagttga aacacaaact tgaacagcta cggaactctt gtgcgtaagg aaaagtaagg 720 

aaaacgattc cttctaacag aaatgtcctg agcaatcacc tatgaacttg tttcaaatgc 780 

atgatcaaat gcaacctcac aaccttggct gagtcttgag actgaaagat ttagccataa 840 

tgtaaactgc ctcaaattgg actttgggca taaaagaact tttttatgct taccatcttt 900 

tttttttctt taacagattt gtatttaaga atrgttttta aaaaatttta agatttacac 960 

aatgtttctc tgtaaatatt gccattaaat gtaaataact ttaataaaac gtttatagca 1020 

gttacacaga atttcaatcc tagtatatag tacctagtat tataggtact ataaacccta 1080 

atttttttta tttaagtaca ttttgctttit taaagttgat ttttttctat tgtttttaga 1140 

aaaaataaaa taactggcaa atatatcacn gagccaaaaa gaaaaaaaaa gaaaaaaaag 1200 

gaagaaaagg gaggggggg 1219 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 45: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 538 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteilte partielle cDNA 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 45 

ccaggaggct gtgaggggga gaatgtrctt: ttggccacrg tgaagccnca ggaaggggct 50 
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hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 43 



ctttaaccag ttatttacag tgtgctcatt cgttcagaaa ttagatacaa aatctcaaga 

cctgttacta ctgattttat taaatcagag tctttaattc ttgcatgttt gtatctaatt 

tctgaacgaa tgagcacact ttaaccagtt atttacagtt acctttttcc tttaaccgga 

ttgtgaaagc ttcatgtatt ttaatttaga ttctgtgttt ttaagggttc tgagcatgaa 

gctggcagat agtcggcagg actcattttt tcatcatggc tggctgattt ctccatagat 

tgataacagt attttgttat cttgcttctc tgtagttttg catcagctgt ttaactttga 

gctgagtgag gggagagggg taaagagaaa gaaacttaag ttttctttca cagaactcca 

ccattgtggg ctttgagaga gccctaaagc attgtaccta gtggtaccta gtgacttcca 

accaaagcct ttgagtatgc actaaatagg tgagaagaaa ggagagaagg tttttaggtt 

agaaaccttt aaccgataga aggatatggt atgttgtaaa gctggaacca agtttgcatt 

tttgagggct tgagatgaag ggaagactct taccagatag taagacagct gagttttcct 

cagttttctc gtcttaacac tagtggacaa ttctagcatt ttgtttggag gatttcagag /^U 

ttaacctcat ggaattcagg attttttagc aagtttgctt ttggttttat cttggctttt 780 

agtaatcatg ttggctggtc tggtcacagg tgactgtgaa acagatgccc tggtcttgct 

ttcatcactc taggatcatg aagtgctatg ctatttcctg gttatgaata ttaaggttgg 

aattacattt ttattgattg tttggatcag agctcagttc ctgtagaaaa cgaactgtaa 

aagaccatgc aagaggcaaa ataaaacttg aagtgaatgc taaaaaaaaa aaaaaaaaaa 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 



aaaaa 



840 
900 
960 
1020 
1025 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 44: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1219 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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gcggaaagtg 
ggcrga t era 
gt ccagagt a 
ttaaggrcaa 
tagtgacagc 
tgattgtctt 
gcccggggca 
tcagaaaaag 
gtagttttca 
gcaaatr get 
tgtttttccc 
tttt aaaaca 
tccgaggct g 
ccctggtagt 
aacaccccct 
tcctttgaac 
cactttt tac 
cccat ccagc 
agatact t cc 
aact t taccc 
ct tcccccaa 
ctctgggcca 
gcggccct ag 
gtatgaaaat 
tctcacagt t 
cat cgt aaag 
tgt atat at a 
gcaagt t cct 
tgctcat acg 
ggcagagt cc 
gagcaggt ga 
ttcagaaaga 
ctgtct caga 
atagcagctt 
gcacagagct 
t gt gcagact 
taatt at cgc 
gt cct gggag 
agaagat age 
acact t ggct 
agagct ccag 
tctgtttttc 
gaggct cagg 
ggccgt t ctg 
agt 1 1 ct tec 
tgt gaaaatg 
tgttttgatg 
get tttt cag 
aaaaaaaaaa 



agagccagca 
tgcctt t caa 
gtttctttct 
gcccagaaag 
aaagggacca 
tgaat ct gaa 
tgatetgat c 
gaaaccacag 
aaacacatag 
agtcagggtg 
ttt tcacatt 
gt etacattg 
cttcccagag 
gtagctgtgt 
agcaaaactc 
ttgat tgcct 
atatatttgt 
gagagagt tt 
caaagccct t 
ttcttgtcca 
agccggat t c 
atgcttatac 
cctgacecgg 
cagcatgccc 
agtgatcetg 
tgctggggac 
ttagctaatt 
gagtgcgtgg 
tatctgctca 
ttagtggagg 
ctgtgctgtg 
get caaaat a 
gt cccaggac 
tgtet ctgt c 
gcactat cae 
gattggcctg 
tagggecaag 
gtccttggca 
atgggaggtg 
ct t ggtacet 
tttgcatttg 
teatcagact 
tgatctgttt 
acetgttgcc 
tgtagtact c 
ttttacattc 
ttatcget ta 
ceatgtat ca 



gcaaaaaeta 
etagaaaatt 
gt et get 1 1 a 
tgataagt gc 
ggggagaggc 
t cagceagtc 
cccaagacat 
tgagcet gag 
tt aaaaaaga 
aat t gtgaaa 
tt taaaagaa 
agcatttgaa 
gageagct ct 
ggctttcet t 
acagaget t t 
at ggat eaaa 
ttcattt ctg 
caaaageaaa 
atgt ttaate 
atgt acagga 
tt aattctet 
ccagtgagga 
aggaaaggat 
geet agttac 
t cct t ttaac 
cttaagtgat 
agaaatat t c 
at etgggtet 
t ttt gacaaa 
ggt ttaectg 
cagetctcta 
aattggaaat 
ct t gagtgtc 
acat cagcaa 
gagcct ttgt 
gt cat tggtc 
gtgggatttg 
gaact eagtt 
aggattccaa 
gtgggttagc 
gat gtgtaaa 
et gagtaact 
gaggagagea 
agcagat aca 
etcttttaga 
cattteattt 
t gttaatagt 
atattcactt 



cattttgcaa 
ctaatgattg 
aa tggaaaca 
agggaggaaa 
at tgccttct 
tcagatgccc 
gtggagggge 
agagacggeg 
aacaaatgaa 
ttgggtgaag 
caatgacaaa 
aggtgtgcta 
ceccaggcat 
ectgaagagt 
ccgttttttt 
gaaattcaga 
eagatggaaa 
acat et ctge 
agegatgtat 
agtagttcta 
geaacacttt 
tgctgcagtg 
ggtagatt et 
ct aceggaga 
acettttttg 
tt gcctgtaa 
tacttetctg 
tagttctggt 
gtgcctcatg 
gaacat tagt 
aatgggaatt 
gtgaatcgea 
at tagttact 
tttcagaace 
1 1 tt ct ecac 
t ccgagagag 
t aaagcttta 
aaatet ttga 
aaaeattt ta 
at caagtt ct 
t taeagtaat 
ggttgetgtg 
eeet aggcag 
caggaeatgg 
tcctaagtet 
gtgttgtttt 
aattcccgta 
gactaaaate 



cttgttggt g 
gcaagt eaeg 
gaet cataee 
agtgeaagt c 
ctgcccacag 
caaagttt eg 
agcctgtgee 
attt t cggge 
aaaaatttt a 
agcttaggat 
cacecactt a 
gaaeaaggt c 
ttgceaaggg 
ecgtggttgc 
ctttectgta 
acagcetgec 
gttgaeatgg 
agt t tttecc 
ataagccagt 
aaaaaaat gc 
gaggacat 1 1 
aggetgtaaa 
gttaact ct t 
gttat ectga 
tggggtt ct e 
tttt ggatga 
ttgtcaaact 
tgattcact e 
eaaccgggcc 
agt taeeaca 
cteaggt agg 
gctgtgggtt 
ttattgaagg 
aaaagggagg 
aaagtat et a 
gaggtttgcc 
caataat cat 
agaatatt tg 
ttt ttaaaat 
ceceagggt a 
cecattt ece 
teataaett c 
cetgeaggga 
at gaaat t cc 
ct tacaaaag 
tttaactgca 
cgt gttcatt 
act eaat t aa 



tggat etat t 
ttgtttteag 
acact t acaa 
eat tatgtaa 
tctttccgt g 
gt t eet atga 
tgcctt tgt g 
tgagaaggea 
gaacagtcea 
tctaatctca 
t t tttcaagg 
t eetgat eeg 
aggcggattt 
cct agaaeet 
aagaaacat t 
tgteceeeeg 
gtggggtgtc 
aagtaccctg 
tcact t agac 
at attaattt 
atgattgtee 
gtggccccet 
gaagact eca 
taaat taaec 
t ct gaccttt 
t t aaaaaatg 
gaaattcaga 
aagagt tcag 
ctetctetgc 
gaatacggaa 
aagcaacage 
t t accaecgt 
t tttagaccc 
ct etctgtag 
aeaaaaeeaa 
tgtgatttec 
t ctggataga 
tagt tat ett 
at eetgtgta 
gaattcaatc 
aaacctaaaa 
at agatgcag 
ataaeatact 
cgt t t cct ct 
ct ttgaatae 
ttttaecaga 
ttattttcat 
tcaat aaaaa 



340 
900 
9 60 
1020 
lOSO 
1140 
1200 
1260 
132 0 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3240 
3300 
3360 
3420 
3480 
3540 
3600 
3660 
3670 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 43: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) 1J\NGE: 1025 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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tcacagaatt cacatgccgt tctttgttct gtagattcgc ccagtttcag cctgacttct 1980 

tattcagaga cttgtcatgg catttcacaa ataccgcagg tgcctttcct ttctgcaaat 2040 

gagacacttt ctccctagaa cagaagatca cctttttctg agtctctcct gcttttactc 2100 

tgatcttctg aatggcgaag ccgggactgc tccaccagtc tgaccagcta aagtatgaat 2160 

cactcttcca tttgagcttc aacatgagta gttctccaat atctacctct gtgtaaatta 2220 

ggaaggagta ggtcttattt gtggaaactt caggcagagt gaatgggatg ttctcactct 2280 

cggccacggt gccatacaga gaaatctcaa aggcctgatt ggtatgggtt tcactctcag 2340 

tcccagaaaa atgaatcttt acttggtaat ggaagacttt gtagggcatc tgagaacgag 2400 

tcttcaggta cattttgctg cttcttttgg ctctgacttt attgatctca tagcccagat 2460 

tgttgcagcg gttctttcta caactcaagc agagcccttt ctcaaaggct tccttggaac 2520 

tgcacctgta ggccttactt ggattttctt cattcaacag agagtcgatg aagagatgaa 2580 

tggagcgctc gtgggagcac ttcactagct ggtccacatc tccaagtcct ctctctgcaa 2640 

tcacgcggat agcttctcca atgttacatc ctggctgaaa agtacctcca ttcgggtaaa 2700 

tgtcaacatg cccaactggt ttctggattc caatgcttcg accaggggac cctctggtga 2760 

atgtgtgtaa gacgtctaca aaatctgcat catcaggaga aagacgactc ggggcttctg 2820 

catactcaaa gttaggtcca gctggatcga ggccagtaat tctgttgaac tttcttattg 2880 

gtcagacttc ctgcaatgcc agcagcatgg gctccaaggc tgtatcccaa gagatggac 2939 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 42: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1292 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielie cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 42 



gcat cgccat 
gtcctccctg 
agtttgcact 
tccccaagaa 
ttgtgctgt a 
accactt cct 
agtgggacaa 
gccccacct t 
cgggtggggt 
ct gcgcctgt 
cccttccctc 
ccattt agat 
ggaqgtigaca 



gacgccgccc 
tgacaacgag 
gaggatgaaa 
gaagaagccc 
cctgaagaat 
catcatgggc 
gaaaaacaag 
t cagtccgtg 
gggagcgggg 
cagt agt gga 
catagccacg 
raggaaggtr 
aaccat 1 1 cc 



aatgccaccg 
ttgaaatctg 
ataaaagaag 
ct gaagttgg 
ggggct gact 
cgcaaggtga 
gagt t caaaa 
tttaagtgat 
gggacagtgc 
cattgtaatc 
ct ccaaaccc 
1 1 c aaga t cc 
aacagcaaca 



aagcct Gcaa 
aggccat cat 
t gaaaaaaga 
ggcccatcaa 
gt ccct gcca 
agagccagt a 
actt catgaa 
tctcccgggg 
cccgggaacc 
cagtcggctt 
cagggt agcc 
gcaa t gtgga 
cagccactaa 



gccccaaggc 
tgaacatctc 
aaatggcgac 
gaagaaggac 
ccagctggac 
cttgctgacg 
gaaaat gaaa 
gcagggtggg 
cggtgggtca 
gttcttgcag 
atggccgggt 
gcagcagcca 
aacacaaaaa 



acaacggtgt 
tgtgccagcg 
aagaagattg 
ct gaagaagc 
aacct cagcc 
gccatccaca 
aaccatgagt 
gagggagcct 
cacacacgca 
cat t Gccgct 
aaagcaaggg 
ct gcacagga 
gggggattgg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
730 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 41; 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) U\NGE; 2939 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE; linear 

(li) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partieile cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 41 

trrttttrtt trrtttttgt ggtaataaaa tgttgtcaat tttattaaaa gctgattcca 60 

tttcttcaca cagttaagta cgtttcrttc ttgttttgtt aaagcccatt tcataagagt 120 

gagttggctc tgtgagacca tcactgataa agacacatac agrtagcacc acacatttat 180 

aaatgcagat agccacaatg accttrccaa tatgtacaag ctccatttac acatccacac 240 

atgtatttac agctaataaa taaaatgtaa agccagaaca tccrtgarat: atatiaacaaa 300 

gtttttcgga gccagagttc ccagtgctat gtgctgcttt agtgaatctt ttaagttaat 360 

gcaccctggg tcacaaccca aatccagaaa tttaatgaat taataaaggg gatgccaaca 420 

acaaatcata catcatttta tttttagaga gaattcattc caagcctgat gatgttaatc 480 

acaacattgg tcctactatt tataggcacg atcatctctc tcagagaaag ggtcgaagtt 540 

ctggcacatc aggaacaatt tctactccga catgttccaa tacatccctt gatcgactgt 600 

tttcccttcc gaattatgct gaaggacaac acacatgcag agctttctag tatgtgttca 660 

gatatcacat actttcacag tcgggttccc agctatagcc tcrgagatat ttgacatctt 720 

tatcatttca tatrtatacg tagaagagca ttctgaaaaa taggagatct agtttataaa 780 

tagttgttca ctcactcttg attagttgtt aaaaacaaca aatagcaacc ctcatggtac 840 

tccatctggc tcattgcacg cgatggttta caagcactgc ttaggaatcc accccaggaa 900 

cctctccacc cttttactta gtaaaaacgg tccttgtcta aaatctgtag aagctcacac 960 

aatgcaaaat ttgaactcaa acctatcttt tcatgtcaaa gccaggaaca aaagagacgc 1020 

actggaagta caactgaagc atgaccaagg taagcctaaa actgaagagt aactgtcaga 1080 

tattgaatga ttttaaattg atgaaaatca tttggagaat ctaataataa aattacggtt 1140 

tctttttttt ttrctgcacc attcaaatta tgtgtcagct gaggattaca ggctcatittt 12CG 

caacacctac ccagagaaca ttattataar ataatcttga gacaaaaaag aagggggaga 1260 

gagggattaa gcaataaacg ataaagccta ttaagaatta attgatctag attttaratc 1320 

tccttgaatt tgtaactttg tcatgatgca ggccaatggt agggactgtt: taaaacctct 1380 

gtgtttarca gaccctittct tcgtcccrct ccaagttaca tgttcctggt tgacgrctgg 1440 

accacattcc aaragcaaga gggaatcatr ctaaaacatc atrcatactg crgtgtagat: 1500 

gagtctgatt cgrgccgcgg aaaagcattt tcrgtatrct tggagacrta gagtaaagtt 1560 

tgagaaggcc tcagtccgaa agatccagaa ttccaattaa aataggaggt tctaaccaat 1620 

tataggctat ggcccaatac gccacatgaa ggagccrtat ttractctgc gctcaaacaa 1530 

ttatttcttr ctcaaaggac aaaacagcac ttt^catgat ccactgr ctt: rtaacgtitgg 1''40 

aggatgtgcr atttggccac tataccccat aaartigaatr aqccaczz'zz tagtgcttiga 13 0 0 

gactgtctzcc taaaataact aacaagggta gggctgggat taatatrcag gaaaatccac 196 0 

rt^'igaaaca ccccaaacac ::gggt:a^gt:t tzgraaaagr racttcctcc acttcartct 1320 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 40 



acccacgggg 
ggccgcacag 
tcaagtcaca 
gggatcctgt 
gtaaaggt gg 
cccagat tat 
caggggcaac 
ggggtggt tt 
ataactttgt 
accgt at cca 
acgagt gcac 
gatcctttgc 
tagatgaatg 
tttattgcca 
taaatgaatg 
tcatctgtca 
ttgatgaatg 
aattctcatg 
taaatgagtg 
gcggct tccg 
accgat gt gt 
acaaat acat 
ccacaact at 
gagagt t ct a 
tatcaggacc 
ccttccgcac 
cttttctaag 
actattttat 
aatt caaaca 
gtctttatta 
ctaagtat ac 
gat gatct tc 
ggcagccatc 
t aagaaaatg 
ttgtgttggt 
atcattgct g 
gat tgtgaat 
agat at cccc 
tt cct tctaa 
ccctgaat t c 
gaagt t t t aa 
ttctcatctt 
catccagagt 
tatacgtctc 
aaataaa t at 



ctgccct ccc 

at t cacaat g 

ggacaccgaa 

gagacagcaa 

aatgaagtgt 

tgtcaat aat 

caccggggtt 

tgtggccagt 

catccggcgg 

gtgtgcagca 

tgcagggacg 

atgtcagtgc 

t accat CGCt 

gt gcagt cct 

tgatgccagc 

gtgcaatcaa 

cagaacct ca 

t atgtgcccc 

t gagaccaca 

ttgttat cca 

t tgcccagt c 

gagcat ccga 

ttatgccaac 

cctacgacaa 

aagagaacat 

aagctctgtg 

agt caaccac 

ttatagatat 

at tacaccat 

ctatatgtaa 

act atctfggt 

tgtggtgctt 

ataaccattg 

gaaaaggtca 

ttttattttc 

tacaatatgc 

atnttgtaaa 

tagaaaatt a 

accacat tgg 

aggact tcca 

tt tctaagta 

cgTiacttgat 

gacagtgaac 

err gtttaaa 

tcct ttaga 



ctgcgcact c 
ttgaaagccc 
gaaaccatca 
tgcaaagata 
gt caaccact 
gaacagcct c 
gt agctgcca 
gctgctgcag 
aacccagctg 
ggctacgagc 
cacaactgt a 
cctcctggat 
ccat attgcG 
gggtttcaat 
aat caatgtg 
ggat at gage 
agctacct gt 
cagggat acc 
aatgaat gcc 
cgaaa t cct t 
tcaaatgcca 
tctgataggt 
accatcaata 
acaagt cctg 
atcgtggacc 
t taagat t ga 
aggcat t taa 
atctagtgca 
ggtataaagt 
attagacatt 
gaaacttgga 
aaggaaactt 
aatagcatgc 
ataaaga tat 
atatccagcc 
tggtttctgt 
aaacagt aag 
tactatt gag 
aactgacctg 
caagat gcag 
aaat 1 1 aaat 
get cacagag 
ttaagcaaat 
atgt cactgc 



ccctcgctgc 

ttttcctaac 

cgtacacgca 

ttgatgaatg 

atggaggata 

agcaggaaac 

gcagcatggc 

t cgcaggcGC 

accctcagcg 

aaagt gaaca 

gagcagacca 

atcagaagcg 

accaaagatg 

tggcagcaaa 

ctcagcagtg 

taagcagtga 

gt caatatca 

aagtggtgag 

gggaggatga 

gtcaagatcc 

tgtgccgaga 

ctgt gccatc 

cttttcggat 

taagtgcaat 

tggagatgct 

caat aatagt 

gt cagccaaa 

tct acatctc 

gggcatttaa 

aatccactaa 

ttctttccta 

act agagctc 

aagggt aaga 

atttctttag 

taaaggtggt 

agggtat ttt 

caaaattttc 

aaatctat gg 

aagaagcaaa 

aacaaaat gg 

cctaacact t 

g aagaaaatg 

t accct cct a 

r ttactt t ga 



ccgggcccgg 

tat gctgact 

atgcactgac 

tgacattgtc 

cctctgcctt 

acaaccagca 

aaccagtgga 

tgaaatgcag 

cat tccctcc 

caacgtgtgc 

agtgtgcat c 

aggggagcag 

cgt gaa t aca 

caactatacc 

ct acaacat t 

caggct caac 

atgtgtcaat 

aagtagaaca 

aatgtgttgg 

ctacattcta 

actgccccag 

agacatct tc 

taaatctgga 

gcttgtgctc 

gacagt cage 

ggggccattt 

gaatattgtt 

tatactgtac 

tatgtaaaga 

actggtct tc 

taaaagtggg 

cactaacagt 

atgagt t ttt 

aaaatgggga 

tgtttattat 

taattttgtc 

cagaatt ccc 

ggaggatatg 

cteggaaaa t 

ataaaaggt a 

cact aa tt ca 

atgat ggttt 

cccaa t tcta 

tgtat catat 



agcgcagtgg 

etggcgctgg 

ggatatgagt 

ccagacgctt 

ccgaaaacag 

gaaggaacct 

gtgt tgcccg 

actggccgaa 

aacccttccc 

caagacatag 

aatttacggg 

tgcgtagaca 

ceaggct cat 

tgcgt agat a 

cttggttcat 

tgt gaagaca 

gaacctggga 

tgt caagata 

aattatcatg 

acaccagaga 

tcaatagtct 

cagataeagg 

aat gaaaat g 

gtgaagtcat 

agtataggga 

tcattttagt 

acct t aaage 

act cacccat 

tt caaagt t t 

1 1 caagagag 

accaagcaat 

ct cataagga 

aactgetttg 

tctgccat at 

atagtaataa 

agaaat tt ta 

aaaat gaacc 

agaaaat aaa 

at aataacat 



:t react 



Taa 



r aaccaaaat 
ttattcctgg 
tggaatat t t 
t tttaaataa 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
24 00 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2659 
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(A) LANGE: 1036 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 39 



120 
ISO 



gccggccgcc crttttaacc cccttccctt cctttttttc tgrtgctgaa tgatatt-ra 
ttagcttgat aatttgggcc tgcccttiagc attaataagc ttcagcacra grcacaagac 
tttcattcac tggtggggaa actttcttgr tttaaaaaat gcaattcaag aaagggcatc 
tatrrctrgg gggctgcggt gacagcaggc ttctcttcac gggtgarggg aatggtgcgc 240 
tcagggccag agacctgtrt ccttggiicca ttcacagtga ggaccccatic agatgacagg 30^^ 
gatgaagtaa tggtgagagg gtctacatca gctgggatcc ggtartirccr gtggaacncc 
ctggagarga aaccatgrtc atcctggcgc tcttcatgtt ttccatgcac ctcaatcaca 420 
tctcccaaca ccttaacttt gagttcctct ggggagaagt gcttcacatc caggttgaca 480 
gagaacctgt ccttctccag gcgcatctct gagagtccag tgtcaaacca gctgggtgcc 540 
cgcaggaagg agggtggccg aaggtagaag ggactcaggg aagtagacgt cgggaaaaga 
tcagactcca acaggtgctc tccgaagaac tggtcaaaga ggcggctggg ggagtggaaa 
ggaaagaagg ggcggcggat ccaggggugg tggatggcga tgtccatggt ggctaggtga 
gtgtgagggg tcagctggcc tggtcagctc cttcagctgc agctacagcc agccccttat 730 
atatgcagtc ttgtgaagct tctggaatgg tgatgtcagg ggttttatta tcctagctca 840 
ccagcagttc atggagactt gtgatccggg atttggcaat gtgacacata cccagtactc 900 
actgagctaa gaaaagagag acacaaacac gtctgagccg gccagtgact tgtcatggtc ^ 960 
ttgtttcact agctttctgt ccacacccaa tggcacccac ccocacccct gttctctgaa 1020 
gctggtacag agtcag 1036 



360 



600 
660 
720 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 40: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2659 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 38 



agaaaatagt 
ggtggctgtt 
acccttccac 
ccaatactgc 
aggggact a t 
tcagttgcca 
ctgt ct tcaa 
aaaaaggtga 
gtatgatagt 
acttaaccca 
tgcaaaact a 
tttcctgct t 
ccaaat ccac 
aagaaataga 
agaaaatgat 
aaataat cag 
tcagtaacct 
at attcttat 
t tattttaga 
ttccct agt c 
tctaaataag 
agaggaat t t 
tccttttatt 
tatgatct tt 
tgaggagaca 
aaaagtagt a 
tttattagaa 
gt gaaaaaaa 
ttaccttt t a 
tccaaat at c 
tagat tatgg 
aattaatatg 
ttatgataat 
ccaaact t ca 
taaagcagt t 
tctaca ttga 
ccaatct at t 
cat aagccca 
aattct ttct 
gaaat t ctt c 
gttaatgtat 
ctt aatatct 
agtgt aagtg 
ctgtgtaaga 
aa t ca 1 1 ggc 
gaggggagaa 



ttcaagcaga 
gtgacggaca 
ccgaaggaca 
aaagacact c 
ggcaagt taa 
gagtcataat 
t gatcaaatt 
ttactcctga 
gactagcact 
gattttattt 
gaattgttgc 
tggggcttta 
agcttttacg 
aaaggaagac 
gagtttttat 
ttactggtat 
accccatgaa 
gttatcacct 
ctcaaagaat 
tgtgtggcaa 
gggtgaaat c 
ataacaaat a 
aaaaccagtc 
tcagtgt gat 
ttctgtcttt 
aatt t tgtga 
taatt tcata 
ttat tcatgc 
agacat t t to 
at ataaacat 
cctttttaag 
at tat taatc 
atatgaggag 
ttttttaaaa 
tattataatg 
cacacagaaa 
ctcaaagtta 
aactgataga 
at tttcacaa 
atgaacataa 
actactggtg 
attccatttg 
tgtgaataga 
aaacaaact a 
ct ggcaaaa t 
ggaaggaagg 



cca t agccaa 
aatggtcccc 
tcatgggggc 
ggcagcaaca 
aggccct cat 
attttcttat 
ttgagcaaag 
agtgagt ttt 
agacatgtca 
atatctttat 
atccctcaat 
gaattctaat 
tagt aaaagt 
ggca 1 1 1 aaa 
ggt t ccaatg 
ctgtcactga 
gatat t tggt 
tccaaacaaa 
at aat ct tgc 
attaaacaat 
atcagaaaga 
tggct agttt 
tcagat atca 
ggcaaggtgc 
caaaaggtaa 
tgaataaaat 
ctgaaattat 
tct cat atat 
atgctt ccag 
tttatttata 
tattgcagtc 
agaa t a t cag 
gcct cgct at 
aatct gttgt 
gt ttgcctgc 
tgtgt caatg 
aaagt aaaat 
cagtaacggt 
ttattaaat t 
ct ctgctgaa 
gt tgat tggt 
tatt gtacat 
t t t tagcatg 
aatgtagttg 
aaaacat gt t 



gatcaacttc 
gtggacctgg 
at t cagccac 
tcagcaggga 
caatagtcgg 
gtgggtctta 
aaact tgtgc 
acacgaactg 
tggt cctcat 
tcaccttttc 
tgaatgaggg 
tgtcagtgat 
cat aaa tgca 
gt tgtataaa 
aaatatgttg 
cctttgtttc 
gggagt t ata 
agcacttact 
actactcagt 
ataagaagga 
aaaatcaaag 
tcaacttcag 
tactgatttt 
ttgttatgtc 
tggt acatac 
aattatctcc 
tttctccaaa 
at tttaaaaa 
gtaaaaacag 
gttaataatc 
taaaactt ca 
aa t at gat t c 
agcaaaaata 
tccaaatgtg 
t t aaaaggta 
taaagccaaa 
tgtttcagag 
gtttagtttt 
gtgtacactt 
tgtaaaagag 
tttattttat 
aaaattttct 
atgaaactgt 
tcacactaaa 
gaatt cccca 



aaagttt t ag 
gccagct ct g 
tcagaaatgc 
gatgaa t cac 
aaaagtagaa 
tgcttccat t 
tt taccaagg 
aaatgagcat 
ggtgcatata 
ttcaaaatcg 
ccatat ccct 
tttgtatatg 
tat gacagaa 
aacacgagt t 
gggttttttt 
cttatt cagg 
tcagtgaagc 
ttttttggaa 
tattactgtt 
aaaatttgaa 
t agaaactac 
tact caaatt 
t aagt caaca 
t agaaagtaa 
gttcactggt 
taattgtatg 
taaaaattag 
cac tact ttt 
atat tgtacc 
tatgat gaag 
aaaactaaaa 
act a ttt aaa 
gtt aaaa tgc 
tataatt tta 
taat taaact 
accatcttct 
tcacagttcc 
atactatatt 
tcattacttt 
aatttttttt 
gtagct t gac 
agaaat acac 
cai: aat ggt g 
at ttaattgg 
aaaaaagaaa 



at t cagaaat 
t gagggcttt 
aga tgat taa 
agaaaatgag 
acaggaggaa 
aacaaatgct 
ggaat t actg 
gcattttctt 
aatatattta 
atatggtggc 
gtggtat t cc 
aaaacaagtt 
t ggctatcaa 
attcataaag 
aagat tgtaa 
aaga t aaaaa 
agtttggt tt 
gttattraat 
tgttctctta 
gtattagact 
taatttttta 
caatgat tct 
ctatatattt 
gaaaacaa t a 
ctctaagtgt 
t tagaataat 
atggaaaaat 
gcttttttat 
a t gt acct aa 
gtaat taaag 
teat tgtcaa 
eta tgat aaa 
tgacataaca 
aagtaatttc 
tcttttctct 
gtgtttatgg 
ctttatttca 
tgtgctattt 
taaaaatgta 
caaaaat get 
aatt cagtga 
ttttttccaa 
aatgt c caat 
atatt gatga 
gggaggacgg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2230 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2':'00 
2720 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 39 
(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
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tgcr ggaggg 
ccgcrggcgg 
ccagggagga 
gcccragacc 
tcttaactga 
agcgcr gcct 
trgaagt ccc 
aagggcaccr 
gcagcacggg 
eager ccgtc 
taagaaccac 
ccaaggcagg 
ctgccaggag 
agt t tgcagg 
cccaccacag 
gcagct gccc 
gggat cagac 
ccgccgcaca 
gggctgggga 
cgtgct ctca 
gccgt ggctg 
at at ccGcac 
cgagcccagg 
gt gcaccagg 
cacggcaagg 
agcct t cr cc 
t t gcagaaat 
get caggaag 
gget acgct g 
acggggt gac 
gaageccega 
gggtgagteg 
ct ageagcgg 
t cgt cet cec 
gcateaaace 
cctggtt tgt 
ggcctt teag 
tgget caacG 
Gceaet geac 
aaaaaagaaa 



eetaeageae 
gcagt agct g 
get gect eag 
tttggggctg 
geeaeeceac 
gceectetcg 
eaagcaagea 
grttgeeeeg 
cceceaget a 
et catget ga 
attceetcat 
et gctactgc 
eeacagcage 
gggtgggggg 
gcetgceeca 
ct ggagaaca 
agggct ggga 
ct ecceet gg 
ggc t gcaggc 
ggct agceca 
cgct cagt ce 
tcacceggta 
aaceecagac 
ggecgtgagg 
actgcct eag 
t cagcecgac 
caggcacagt 
t ccct t eccg 
ggcaggacga 
-tgettggga 
gtgggagggg 
agget ggecc 
ctct eaggga 
cacat eggac 
ceecagcct e 
ccctct tgtc 
ggttgggctg 
eagt cccaaa 
cagcaat get 
aaaagagaca 



aat cecccgc 
t agg agcct g 
aact ttctcc 
cagct ggct g 
geectgct cc 
gagcctgggg 
ctgcaat tag 
ct agcaaccc 
tcagcggtgc 
aagtgggtct 
agt agaaagt 
ctt tgctgac 
eacagctggg 
t gcaaaaaac 
ggcaeetggg 
cagacaaagg 
acagccacag 
gt cct caggc 
at cagagaca 
ggtegtggag 
agcggggagg 
agagaacct t 
ccagggggag 
ggccggggca 
gtgacgggcc 
acccatggcc 
gact gcagct 
ccacaccaca 
caaaeacgag 
ccgt gcccac 
aacctgt cca 
ct gaggccca 
aggcctggt c 
etget cacct 
gtgggtgegg 
tcctgggaag 
ggcccagagt 
cgggeccagt 
agaaaaccaa 
gaggaagt ag 



tcagctggct 
eaggcccggc 
ccgcccccaa 
agcgccgagg 
gggcctgcct 
tcact cagac 
gaaagagaaa 
ttttatatct 
aggcagtgct 
ccggccttag 
act agaaaaa 
ccceggggtg 
get ttgcacc 
aagcaaaeag 
getctgaggc 
acttccecgc 
aggctgegtg 
ceacccaagc 
ctggtggtgg 
gctggcagge 
agcegt tcag 
gt cgtcccct 
gaagggtgga 
tt cagctcag 
gtgagagggg 
atcggagget 
cacgtccagc 
gcct aatt ct 
acgccactgt 
gt gacagecc 
aagtcacacg 
t gc t ccctga 
tccaccct cc 
gcctggaccc 
ggcagggcgc 
agct tgctcc 
gccttt tagt 
gacactgccg 
gccaat aaaa 
at gctggccg 



gg t aggg cc c 
gcggggtcgc 
acctggatcg 
ggetgeggag 
gcat et ceca 
caecagecaa 
aageagcgt g 
agcagggct c 
gt ggeat cce 
cacacacace 
gcgacactgc 
gcct cacggt 
agectggett 
getgctgct g 
ecctggggag 
agggaact gt 
cctatggcac 
gcegggctgc 
eggaeccggc 
teaggtcggg 
cecggectcc 
ttecat get e 
ggggecceag 
ctctgaaeeg 
acgggt cagg 
aggatgccag 
caaccaagca 
tactgggaeg 
ggaatgagca 
cttatgcaga 
grgtgtgggt 
acget ggaga 
cagcctagcc 
tgggetgcca 
aggcagcaca 
cgcccagct c 
cgct tct cae 
actgeaeccc 
gtgat t tct t 
ggc 



ectgctctgt 
gttccctaaa 
gcagt gacct 
eet ccteccc 
gagcctt ccc 
ceeageet gg 
tt ccagtcet 
aggctceggg 
ttgagggtct 
eatcat eatc 
ggggacaaag 
gagact gage 
ectceagetg 
getgggccca 
gcecta t gga 
agecct t cet 
agaggaagcg 
cgecgggcee 
t gt gagacgt 
ecaggaagec 
t cctaggaea 
gggt caceat 
gggaagctgg 
ageettccca 
acaeagccat 
tggggccgca 
gaggcaaet c 
acttcggagc 
ggaggaaaga 
gacacaget g 
ceactgt egg 
tegeggaccc 
gat gcaggaa 
get tagatgc 
tcctgccaet 
ggt ggcct ga 
agct eaggee 
t t t tea ttaa 



9 60 

1 .-^ 

108 0 
^14 0 
1200 

1260 

-1 1 ^ 
^ >3 ^ 

13 3 0 

14 40 
1500 
1560 
162 0 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2700 
27 60 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3240 
3233 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 38 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2720 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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atgctt ttca 
ctggctgtgg 
agcactcgca 
gcccaggctt 
gtcccaggcc 
ctgcctgtca 
gagctgaagg 
ccattgggtt 
tggatgaata 
ctggatttcc 
ctggacctgc 
ctgct cctcg 
cctgaaggat 
ctgt caacct 



gacctctctt 
gcagtgccct 
gctctgcGCt 
tgct gctagg 
tcaccctggg 
ccctggccag 
ct ttgcaggc 
tgt ttggagc 
tcctgtgggc 
tggtgaggtc 
tgctgaacct 
ccctattctg 
ggtcttctca 
gaattaaagt 



ccgctggcag 
cttcagcatt 
gtgtagcctg 
gtgccatgcc 
gctcactgtg 
tggtgcttct 
cacacacact 
caaggggctg 
ctggtttatt 
caagctgt tg 
ggcagaagcc 
ccaccaggcc 
tctggacacc 
ctacactgcc 



ctctgccctg 
gtggtgcccg 
ggctactgtg 
tccctgggcG 
ggaatttggg 
ggtggactct 
gtagcctgt c 
aagaaggcat 
ttctggtggc 
ctgttgtcaa 
ctggcaat tt 
acccgcaccc 
cttggaagca 
tttgtgaaaa 



gctggcctgt 
tcttggcccc 
tctggtatgg 
acagact ggg 
gagtggctgc 
gcaccct gat 
t tgccat ct t 
tgggtatggg 
Gtcatggggt 
catgtctggc 
tgcactgtgt 
tct tgccctc 
aatcctagtt 
aaaaaaaaaa 



cctggcacag 
agggctaggt 
ct cagccttt 
tgcaggccag 
cctactgaca 
atacagcacg 
tgtcttgttg 
gccaggcccc 
ggttctagga 
ccagcaggct 
ggctacgccc 
tctgcccctc 
ctcttcccac 
a 



480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1251 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 37: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3283 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 37 



ccccgttctc tggcatctcc acgcccccgg atgtgctcag tgtaggoue,. 
gggaagccgc agccactacc aagggccttg cgactgacgt ggcgacgtt; 
ccgccccagg cagggaggac acggggcttt tgaccaccac acacggccc( 



gtctggacca gggctcaggt gccagtgcgg aggacgctgc tgtccaggag 

ccggggttct gtccagggtc tgcggccttc tccggcagct gcacacggcc 

tggtctccag cctccagggc ctgcccgccg agctccagca gccagtgggg 

acagcctctg tgagctctat ggcatcgtgg cctcagctgg ctctgtagag 

cagagcggct ggtgcagagc cgcgagggtg tgcaccaggc ttggcagggg 



tggggtggac 


60 


ccccaagagg 


120 


gagcctgcct 


180 


acccaagggg 


240 


gaagaagccc 


300 


caccccatga 


360 


ctgtcggcgg 


420 


cagcgggcat 


480 


act ctggccc 


540 


gggcagccac 


600 


gagcgggatg 


660 


tacagtggcc 


720 


cgggcgcggc 


780 


gagctgcccg 


840 


t tagagcagc 


900 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 35 

ggagatgcag aggtaaaagr gtgagcagtg agttnacut- tcaaggcatc tzaqczzcza 

ttatagccac arccctttga aacaagaraa ctgagaartt aaaaataaaa aaatacaraa 

gaccataaca gccaacaggt ggcaggacca ggactatagc ccaggtcctc tgatacccag 

agcattacgt gagccaggta atgagggact ggaaccaggg agaccgagcg ctttctggaa 

aagaggagtt tcgaggtaga gttngaagga ggrgagggat gtgaattgcc tgcagagaga 

agcctgtttt gtrggaaggr ttggtgtgtg gagatgcaga ggtaaaagtg tgagcagtga 

gttacagcga gaggcagaga aagaagagac aggagggaaa gggccatgct gaagggacct 

tgaagggtaa agaagtttga tattaaagga gttaagagta gcaagttcta gagaagaggc 

tggtgctgtg gccagggtga gagctgctct ggaaaatgtg acccagatcc tcacaaccac 

ctaatcaggc tgaggtgtct taagcctttt gctcacaaaa cctggcacaa tggctaattc 

ccagagtgtg aaacttccra agtataaatg gttgtcrgtt tttgtaactt aaaaaaaaaa 

aaaaaagttt ggccgggngc ggtggctcac gcctgraatc ccagcactrt: gggaggccaa 

ggtgggggga tcacaaggrc actagatgg 



60 
120 
ISO 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
749 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 36: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1251 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETiSCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: ^. 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 36 

gtgacccGca taggcctgag gcrtgtgcag gcagtgggcg tggggtaagg cttcccgatg 

ccccctgtcG crgcccagaa cctgatggcc ctcattagtc cttggctctt atcttggaag 

cacaggcgcc gacagccgtc ccagcccttc tgtctgcggg cctgaaccaa acggtgccat 

ggggaacrg- ctgcacaggg cggagtcrcc cccrcaactg agaactcaag tcagctiggac 

-rcgaaaarg naiagaa'tc ttccratggt grgaargatt ccttcccaga tggagactat 

gatgccaacc tggaagcagc tgccccctgc cactcctgra acctgctgga -gactc^gca 

czgccczzzz zoazc-zzac cagtgrcctg ggtatcccag cragcagcac tigrccrctirc 



124 



hergestellte partielle cDNA 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 34 



gt gggccacc 
agccct caca 
atggatgggg 
tt tgaagaaa 
cactattttt 
aatcctggcc 
ccctt tgcaa 
agcaactggt 
atttctgtcG 
at gat ggtgg 
aaagccat ta 
cagtgt t ccc 
tgtatgt ctg 
ctgtt tttag 
ccaaggtaaa 
gagct gttag 
tgtcattgat 
at tt ctacat 
aact aatgt c 
agat caaatg 
aaagct ttaa 



cct aat cact 
gctcttcaga 
gtt acctagc 
aatgct aagg 
gatagcacac 
ttgggagaga 
tgcaagccct 
gactgtccct 
attttt-ctcc 
at caagacat 
t tctctgatg 
t ct ct ccctc 
t gtgcccct c 
act ccaagga 
cagtttgaaa 
gtatcaaaat 
gaactgccaa 
gt t ttagaca 
agcacatgt t 
t gaaataaat 
gact Gtggga 



attgctt cct 
gcaagcactg 
cct ggctaat 
gcagccct gc 
atggggcccc 
tgccttccag 
ttctggtgtt 
t cgacacgga 
tgtgcct aac 
aagt aaat ga 
cactgtt tgc 
cagggccact 
ctgccccgaa 
gtggaaatt a 
agacaaatgg 
gttgt ccttt 
agtcagggga 
gagacaat tt 
gctaat gaca 
atgaatggag 
acat ct gat t 



aaaggtattt 
gactacaagg 
t cccct tcca 
ctgccct ccc 
catatct ctt 
gcagacacag 
atgaagtcGC 
cctgct ttga 
agcataattg 
gcct ttctgc 
cccagtaact 
gcttgaagaa 
agtgctgact 
tgt ggaagaa 
gcctgccaaa 
cccccct ccg 
ggagggcaga 
aaggcctgca 
gtggattt tt 
tggt Gctctt 
ttatgg 



tcaccctctt 
gcatggctca 
t t cccaactc 
cat Gccccgc 
ggccttggt t 
ctgtctggtt 
tct atgtcgt 
gat tt cctga 
cct tttccta 
ct cacatcag 
caccttaaaa 
gaatatgtat 
atggggaaat 
gcaaacct ga 
ctgtacagtt 
tgcttttct g 
gactttgt gt 
ctctratt tc 
ttt taaataa 
gtctgttatc 



cgcctggt ac 
caaaaggtta 
tctctctctt 
tgtaaatat a 
t tgatgt tga 
caggccaagc 
cgttt t cacc 
cagggaaaag 
tgtaaatatt 
ccctgtgtat 
cctctctr tc 
gt ttct atct 
ctttt agct g 
tacaatt tgc 
tctt ccccaa 
gt t gagar ca 
ttaca t ctgc 
act aaagaaa 
aaaagt tt ac 
tgagttt t ca 



60 
120 
130 
240 
300 
360 
420 
430 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1236 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 35: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) |J\NGE: 749 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 



(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULP>'P: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vli) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 33 



gaagaagaga 
gagaaacaga 
actgagt r gc 
tatgagatct 
tatgcccggt 
aagggr gaaa 
t t taagcrct 
aacatgrcag 
gagtgtttgg 
gccaat gcag 
gctgatgtga 
cagatgt cag 
cagcaggt ag 
gacctncctc 
tcctt ctgcc 
gagngagggg 
tctgcaggag 
tacacacaaa 
ccttttggtt 
tcagagt tgg 
caggaaccca 
aaggaaaaaa 
aagtttcct t 
gggggagagg 



aaaaagaggt 
agaaaaatat 
actccctttg 
ggcat cgacg 
ggcaagacat 
tgaaccgtgg 
tagaacaagc 
aagacccr t c 
cggaaagtca 
t cctgcacaa 
ct cgact ccc 
agcgt aacat 
cccagcagca 
actttctcrt 
catctt ccat 
cagtggtgcc 
ctggcgggct 
ctgttgtggg 
ttattttgtt 
ct gggCGCCt 
gcggct ct ag 
ccaaaagca t 
gtattttaaa 
agt 



gatgct t cag 
taaacaacgt 
gcagaatgaa 
gcat gact ac 
ccagaat gac 
caatttctta 
tctggtgatt 
ucacccttcc 
tcagcacctg 
agttctgaaa 
agctaccat t 
t ctcagccgc 
gi^gaaga i_gc 
gtcccagct t 
gt tgtaaagg 
ct tcctgcag 
ggcctt ctgg 
tt cctgccag 
ggtttatttt 
gggcgagaca 
ccactgagcg 
aaaaaaccac 
aagggaaaaa 



aat ggagaga 
r t cat gt tta 
gagcgggcag 
tggct gctag 
ccacgctang 
gagatcaaga 
gaggaacagc 
atggccctca 
t ccaaggagt 
cagctggaag 
gcccgaattc 
ct ggcaaacc 
agac i_ga i^ac 
ctcccctggg 
aacagcccca 
aagagacatg 
accctggctt 
get t gaagaa 
gtgttttctt 
cagct acct c 
get aaatgaa 
agcaaat t t c 
gaaggaaaaa 



cccccaagga 
acattgcaga 
ccacagttac 
ccggcattat 
ccatcctcaa 
ataaattt ct 
tgcgccgggc 
acacccgct t 
caat ggcagg 
aactgctgag 
ccccagttgc 
gggcacccga 
cacc L-Ccacc 
ggcctgagag 
gtgcactggg 
cagcagtagc 
ctccccact g 
aatgatctga 
ttctcctttt 
tgttggcat c 
ataaagtgga 
ttgatgaaaa 
aaggagaggg 



cct gaa t gat 
tggtggtttt 
caagaagact 
aaaccat ggc 
tgagcct 1 1 c 
agctcgaagg 
tgct tactt g 
tgctgaggtg 
aaacaagcca 
t gacatgaaa 
tgtgaggtt a 
acct acccca 
gctgagcagt 
accct cacct 
ggaggggagg 
gctggcgcca 
taacgcctgt 
at 1 1 1 1 1 cct 
tggggggtat 
t tt t taatac 
aaaaaaaaaa 
ttgaaaataa 
aaaaagggag 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1393 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 34: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) U\NGE: 1236 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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acagagct gg 
gatagaggtg 
ttggat agaa 
ggct tggata 
t cagaagcaa 
caggccagt c 
gtcttgggcc 
ctggcct ccc 
gctgcctgaa 
accacatct c 
gggcaggcat 
gtgtccct 1 1 
aagact ct t g 
cagaaagt ac 
ctgaggatgg 
gcatggat tc 
aggcaggct c 
acttagtcgg 
ctggt gccaa 
tagaaggct c 
agctgaacct 
cgatgacatc 
aggt caat gc 
gcagcct cga 
ccccagt gga 
cccaagt ggt 
gcggatat aa 
tgccgtt t ca 
agttttcacc 
ctcaggtgac 
gagatgaagt 
acagct act a 
ttgaaattgg 
tccagaaagt 
gaaaaaagga 
agct ggctta 

t CCGCtCttC 

cagggatgta 
gcaagacatg 
tgatatttaa 
gcaactgtaa 
tat cct gcca 
atgtgt ttaa 
gat t ct tcca 
ct tggcccct 
tagagactgt 
atatt taacc 
caactgtaaa 
at cct gccaa 
tgtgt ttaaa 
at t ctt ccag 
ttggcccct c 
agagactgtg 
gt ggtgtgt t 



caaaggacga 
tcgagggaga 
atgaggaggg 
gaaatgagga 
ccgaacaggt 
agctccaagg 
cagacact gc 
cttgccaggc 
gagcct t ct g 
cctggcct cc 
cctggtggaa 
ggtggctt ct 
cacagagacc 
tgtgcccttc 
at ggaccat g 
cgtggatagc 
caaccct aag 
tcggctaat t 
gatctacatt 
tcaacatcat 
caccaat at c 
ct ggct cat g 
cgggcacctg 
ccagcagat g 
aataacggt c 
tgcctcct ac 
gagggt gaaa 
gggagcagaa 
ggaagcagat 
aagttacagt 
ggt gt t gat a 
cacaagcctt 
get tggcact 
cct tt ct tt c 
t ggaact atg 
t cctggttct 
ttccttctat 
tgttgcttgc 
aactgact aa 
ccagt t t t ta 
atatgaaatg 
agcct ggt tg 
acaaa tgt aa 
gccacat gtc 
ctggccaggg 
gat ctgggaa 
agtttttata 
tatgaaatgg 
gcct ggt tgt 
caaatgtaat 
ccacatgtca 
tggccagggc 
ar ct gggaac 
tgattctttt 



tgcggcgcca 
actgggcaat 
cttggataga 
gattaagcgg 
get ggccacc 
gcagaaggaa 
ggacctgcca 
ct accagcag 
t ccagcccca 
tgcctggcac 
gatgccacct 
ccaggacact 
agctcgagcc 
agcaatgggg 
gatgcggaag 
tgttgcagtc 
aaggtcgacc 
ggcaagcagg 
tcaaccctgc 
gtagacaaag 
tacgctcccc 
ctgcctgat g 
ttcgtgcagc 
tacctctgtt 
atctgtgccg 
gaggagacca 
gtagacgtgc 
gtccttctgg 
gccgccatga 
ccaactggt c 
aaccggt ccc 
t gacccccat 
caagtcaaag 
tccatactgt 
ggttctctt c 
cagctgt 1 1 c 
ct ccttcccc 
ttgagagggt 
ttggtat cca 
taaact teat 
gt cat cacat 
taatttgtaa 
tattttgtae 
aectgtaggt 
ccectgtggc 
ctttttgctg 
aacttcat t t 
teat cacatc 
aat ttgt aac 
att ttgtaca 
cctgtaggta 
ecctgtggct 
tttttgctgt 
ttagactggc 



geacccccag 
gaggagagct 
aatgaggaga 
gctgcctt cc 
aeggtt ggca 
gagagctgtg 
cagcagaggc 
agggct eacc 
ccaaggacag 
tgaccaeecc 
gt gtcacctg 
gctcagattc 
ecagggacaa 
tgetgaaggg 
eagateatte 
t caagaagac 
t cat catctg 
ggcgctatgt 
cttacaeeca 
cget gaact t 
cattgect tc 
geatcaccgt 
agcacacaca 
actetcagcc 
cccetggtgc 
acgaagtgga 
t ccggcaaat 
acagtgtgat 
gcgagatgae 
ttcctctgat 
tggtggagcg 
gctgcttcct 
atgaacatcg 
agteetattg 
gcaaagccaa 
aaccagattg 
ggcaaaaaec 
ttcttttact 
ctacttgtac 
ttaggtctct 
ctgaccttgg 
ccatt ttcta 
aagat acact 
agaagtaaac 
ttcctgcaca 
tacaaatctg 
aggtctetaa 
tgaccttggt 
catt ttctat 
agatacactg 
gaagtaaact 
t cetgcacac 
acaaaaagta 
ttcagcat tg 



tcgcagacgc 
tggatagaaa 
get tggatag 
agat aat etc 
aggttgcagg 
tcccagt t ca 
agctgt tgcc 
accaccaaag 
t aagccaaat 
cagtgaagag 
catgtcagae 
tttcagcact 
ggccat caec 
ggagttgtea 
aggaggt tct 
tgagagcttc 
ggagatcgag 
gagtttt ctg 
gagcgt ccag 
gat tgggaag 
actggcact g 
ggaggtcat t 
ccctacet tc 
tggaat cccc 
ggacggggcc 
gat t cgatac 
caggt ctgac 
gcccetgtca 
ggggaat aca 
tcagctgtgg 
aggcct tgcc 
gagagt cttt 
gaa t aaeaaa 
agaagacat t 
aggatagtgt 
t Gctat t ccc 
aaacaaaetg 
tcaaaatct t 
agct taca t a 
aaacacagac 
tcagtgggga 
tttgtgcaaa 
ggagaacaaa 
tctgcagtgc 
Gtggacaggt 
1 1 1 aaaaaaa 
acacagact t 
cagtggggag 
t tgtgcaaac 
gagaacaaag 
etgcagtgca 
tggacaggtg 
act cattgaa 
tgcagtttaa 



caaagcccag 
tgaggagggc 
aaatgaggag 
ccaagtgat c 
tcgtgtgtgt 
ccagaaaaet 
ccgccggatg 
acctacgt ga 
atct ct gcac 
ttgccggacc 
agcagecaaa 
tcagggct tg 
cegceact gc 
gacttggggg 
gacaggaaca 
caaaa t gcce 
gtgccaaage 
aagcaaacat 
a t ct gccaca 
aagttcaaag 
ccttetetgc 
gtggtcaacc 
cacgcgctgc 
accttgccca 
tggtggcgag 
gtggactaeg 
t ttgtcaccc 
gacga t gacc 
geactget tg 
agtgtggttg 
eagtgggtag 
ttttgcactg 
cattgt ccte 
tegtct ct ga 
ttaacaagce 
cctgtt ccat 
gcagacaggc 
tcttcaggga 
aatgagt tga 
tttttaaatt 
ggggaactgg 
ctctgt aaat 
gggaact caa 
agct tctgct 
gactgtatgg 
agagt t gatg 
t ttaaaattg 
gggaactggt 
tctgtaaata 
ggaactcaag 
gcttctgctc 
actgtatggt 
t taacttgca 
a 



240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
2460 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3240 
3300 
3360 
3411 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 33 : 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) U\NGE: 1393 Basenpaare 
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aat gagaat z 
caacaar ct c 
gctgaagaat 
gt ggt caaag 
gaggat gaag 
agccaccgcc 
tttacttgga 
acacaaaaaa 
tgatga t ar g 
cccagat t c*i 
ttgt racaca 
acgact gaar 
ttaatrtttt: 
tttcttgctg 
cctgaactcg 
caacct acac 
gccagt gaat 
cataat t act 
ccgtgt raga 
ttgagcrcag 
tttttaaata 
aa t taaacca 
at tataaact 
ggagaggtgt 
atatttttta 
tat t caa taa 
aaaaaaaaaa 



ttgtagaaaa 
cacaagaacc 
tcact actca 
agcrctctgt 
agt gacaaat 
ct ttgtcaaa 
agtaacr ttg 
cacattctaa 
cat aagtgct 
actgtattcc 
ctattttgga 
gcactt tagt 
agt at ttacc 
tgatatatat 
acgtcctgag 
tct tcggtgc 
ttactgt act 
gaaagctgca 
gcaaagt gaa 
acctct aaac 
ct t actagct 
act ataggcc 
tgagtacat t 
cttaagctgt 
gagat gtaaa 
agatt t t aat 
gggcggccgc 



tggtgcagac 
caagtctctg 
gaatcagaaa 
ggaagaacag 
tgcaatgatg 
atgtgatgca 
gaaaagaatt 
at actagaga 
graaggcttg 
caaaaggcaa 
attagagaac 
ataaagggca 
tgttaagaga 
gaggaatt t a 
gtat aataca 
ttagagagat 
ccaaatgat t 
atattttagt 
gagt ttaaag 
cctgtatt t c 
ctgaaatata 
tttttcttgg 
tgt tgt acac 
aggct t tt ct 
acat tctgct 
taaaat tt ga 
cgc 



t ccgatgaag 
aat tggt cga 
tcccaggat g 
at aaagagaa 
ct gggcctt a 
cat aagcagg 
cct t ct t aaa 
t aact 1 1 acr: 
t aact gggga 
t attaaggt a 
atacagaagg 
cagtttgtat 
ttatttagtc 
ctactttatg 
acagagcact 
ctgct gtct c 
gctttctttt 
aatacct teg 
gaggaagaag 
ccttatgatg 
ttgattttta 
gatgat tt t c 
agt tgatat t 
t t gtact gca 
ttcttagtct 
aaaaaaagga 



at ga taacag 
gttttgtaga 
tggaact ct g 
atcggtatta 
aattcatgtt 
rat cccagca 
at caaaaaca 
raaatt cttc 
aatatt ccac 
gatagatgat 
aat ttagggg 
att tttaaat 
tttaaatttt 
tcctgct etc 
tt ttgaggca 
ccaaataagc 
ctggtgatat 
ggatcactgt 
aaagaactgt 
tcccct tttt 
tcacagtatt 
tagtcttaag 
ccaaat tgta 
t t tatagaga 
tacct agt ct 
aaggggaggg 



cttcctcaaa 
caacacct t t 
ggagggagaa 
rgatgaggat 
agtgttagcg 
r gaaatgtaa 
aaacaaaaaa 
attttagcag 
ct gat aarag 
tagtagtata 
cttaaacatt 
gaataccaat 
t taggttaat 
taaactacat 
at t gaaaaac 
ttttgtatct 
ctgt get tct 
cccccatctt 
cttacaccac 
gagacactaa 
ct cagggtga 
gtttggggac 
tggat gggag 
tttagcttta 
gaaacat t tt 
ggggtggagg 



1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1360 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
2460 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2783 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 32: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3411 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE:' NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BiBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 32 

gaagctctgt tgtctcggga aca-gtcttg gaattggaga acagcaaggg ccccagcctg 

gcctctrrag agggggaaga aga-aagggg aagagcagct caccccaggt ggtggggcea 

gcgcaggagg aagagtargt agcagagaag ttgccaagta ggttcatcga gtcggcccac 
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gctgtttgga aaaaagctgt acaacctgta 
agcctaatct ggcccacaac catgttctgt 
aattggttgc catcatttaa actcaatcag 
GCtacattcc cacatggcaa ctatgaaagg 
ctgccacccc cacttcctgt gcctcagatc 
acaggtccct ctgagcctaa acccacctaa 
acaaagctct ttcacataca tctatctctt 
ttggttctra ccatcaggcc aaacggtaag 
ccaagaagtg ataacgtagg tacccaagat 



tgccaggaag tcaccaactg atgacccacc 480 

tcggtccatg ttctatttaa aagcatcttg 540 

actttgaagg catggtccag ccacacaggg 600 

gctccagccc agcaggggct gtcccggtcc 660 

tggcccctgt tacgtaagat aaggacagct 720 

ccggactaac atgggtgaag atcttagctt 780 

tattctcata gtccacagat aactgactat 840 

ttccttcaga acagggcctc ctgctttatc 900 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 31: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) LANGE: 2783 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 31 



gact ttaaaa 
ggcgaaat ca 
tgcatcaccc 
tccacccct g 
gt ccatccca 
cccaaagcaa 
acagt ctat c 
cgttgctcct 
atctat tgt a 
tttgggcaca 
gagagaccag 
gcGCctiattg 
caggagaagg 
actgaact ::g 
t ggcct cctg 
aagaagct aa 
t cattt caaa 
tggagcatgt 
gtggaaaatg 
aaagaatcta 



aaattt ttac 
aaattcataa 
atcaggaagg 
ccgaagatga 
agccactaag 
tgaagaagtt 
caatggagcg 
attgcaacaa 
agcct cactt 
gaccacacaa 
cccagcttgc 
ctaagggggg 
aagacaagcc 
gaagtt cagg 
aagacgaaar 
gacgat ct t c 
gcacctctgn 
cagagcaga g 
ccaaggct t c 
aaggagagac 



agttattttt 
aat ggagcaa 
ggaaaagat t 
ctcccgtgac 
t ccagat t cc 
t caggcacct 
tctcttggcc 
caaact cagt 
caatcaact c 
ggatctatgg 
aaatgcaagg 
t gtcctggct 
agctgaaacc 
aagtgcctitg 
cagcaagccc 
t tcactgaag 
caagagccca 
tgaagagt c": 
taagaagaat 
aqggaagaga 



att ttgtaga 
aaggagaatg 
tctgcaaatg 
tcccaggtta 
agagcct cca 
gcaagagaga 
aaccagcagg 
ct aggaacat 
tttaaatct a 
gcaagcaaaa 
gagacccctc 
gcaagtatgg 
aagaagctga 
gaggaaggga 
gaagt tcct g 
gaaagaagcc 
aaaactgtgt 
gtgggtggaa 
gggaatgtgg 
agt aaggaag 



atgagctgaa 
tgcccccagg 
agaatagcct 
agagtgaggt 
gt ct ttctga 
cctgcgtgga 
tgt t tcacat 
atgcatcttt 
agggcaacta 
atgaaaacga 
acagcccagg 
aagccaaggc 
ggatcgcctg 
tcaaaatgt c 
aggatgtcga 
gcccat t cac 
ccGcacctat 
gagttgcaga 
gaaaaacaac 
gtcatagt t t 



agccagtggt 


60 


t cctgaggt c 


120 


ggcagt ccgt 


180 


t caacagcct 


240 


aagttct cct 


300 


atgtcagaag 


360 


cagctgct t c 


420 


acatggaaga 


480 


tgatgaaggc 


540 


agagat ttt g 


600 


ggtagaagat 


660 


ctcct ct cag 


720 


qccacccccc 


780 


aaagcccaaa 


840 


t ctagatctg 


900 


tgtagcagct 


960 


caggaaaggc 


1020 


aaggaaacaa 


1030 


ct ggcaaaac 


1140 


ggaga tggag 


1200 
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c ggc^3.S33a'^ 
aattccagca 
tggttgattt 
ccc aaacact 
ttrttaat ga 
gctgcgrtgg 
aat at tt cct 
atrtacttct 
crt tar taaa 
ctctacagac 
Gt gear caac 
actgt tttaa 
acgtttgaga 
atcat t ggt a 
ctaat ggt t a 
atttgataca 
ttact gcaca 
gaggt ggtcg 
atctgttaaa 
tgttcttcct 
aacaagaaac 
gcacaagct t 
gagaaaaaaa 



aaat gaac ^ z 
tgcaagctca 
nrtrtttttt 
r t a t c t ccaa 
aat r atatag 
aaataacccg 
gtgctcacca 
ggrggttacG 
cagat cgcat 
caaaccattt 
tgct atgacg 
ataatct gta 
taat tctagt 
agtgtacaag 
Gttgctcgtg 
tagtgtgcat 
atcaaaatga 
ctcaggcctg 
tatatgctat 
ctgct gcgt g 
attt t acaac 
tgaaaact ac 
agaaaaaaga 



gaaccaacac 
ttaatttata 
gt t acaaaag 
attagatctc 
cctctagtgc 
gaggcaaaa t 
ct gactctt g 
attatgatct 
gt atctggca 
gttaagaatg 
atttcaattt 
acaaagtata 
tggtggaact 
cgt t gccaca 
tt ct ctgtca 
cat tgatagg 
gtgctcagtc 
gtcattaaa t 
tgcatgccca 
cagtctgggc 
agcaaacagt 
ggaaaaaaaa 



attact ctct 
gagcat ttcg 
tttgaggtgc 
agt at ttaaa 
tgttggtatg 
gt accaatat 
act ct tagaa 
tgctgcagcc 
tcacttacta 
tcagtataca 
ttttt ttttt 
ataaaactag 
gaagcat tt a 
ct gtgt tata 
ct gt aactat 
aat gaact cc 
gt acgacctg 
gcttt taaat 
gtagggaaac 
tcacttttgc 
aataaatgtg 
agaaagaaaa 



ttctctracc 
gtgcctaatg 
gggggggtgg 
agagggaagg 
ctgttcctca 
caaggcagcg 
cct gacacca 
gt gcccgaga 
acagtgcagc 
acacacgaca 
agaaggaat a 
get gaaatac 
atgt at aat a 
ctggacaaag 
att tgcttca 
tgt aatgaca 
agaggctggg 
tacctctcaa 
ctaaaaaaaa 
tgcaaagggg 
attttttatg 
actgttttgt 
aagaagagga 



t ttt cagt ga 
tt cct caat g 
gggaaacaca 
ccagar ttt t 
attttgtgag 
gtgcttaatc 
ttctctctcc 
tggggctaac 
t ccacattaa 
tgcggct ttt 
gaaaactga t 
attatattgt 
aaccct t taa 
taatgttact 
tttccttgct 
aattttcatc 
cctgaacagg 
cttttgccct 
aaaaagttgt 
agaaatgaca 
catgtctggt 
agttat aaga 
ggagagaac 



2220 
2280 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2700 
27 60 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3180 
3240 
3300 
3360 
3420 
3479 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 30: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 933 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielie cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANiSMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 30 



cccttcttcc tacattttag tcttagcatt tactttcccc accccacatt ^50 

cttggaacag cctttagttc tacaggaaat ggcactgatg gacagaagac tagcattacc 120 

ttcatgaaag ggctgttaga gctgcctggg aagaaggcgt gccttgggga actgggaaga ISO 

taccgtcagt gtgggtgggc aggaggacag ccagtcgtcc tgctgccagc ccaatagctt 240 

ccagcggcaa aigcccaggt gctaccggag cccctcatag gggtaggggc agggactgca 300 

cctcctccag ccactcatcg taagcctcct ggtact^ctc atggggcttg accartarca 360 

cacaggtaag acacttggca cc-^cggctg cacccaggtc cgttcagagg ggaaagaagt 420 



act cct 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2273 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 29 



Gcaggagaca 
ccacaataag 
agaaatgggt 
ggt ccctgt g 
acacgtatt c 
agagaagcgg 
ct t ctcttac 
tcttgccgct 
tatacaggac 
gacct tacag 
gaggcagctg 
cgatat ccag 
tgagagccgc 
gcgcgacctc 
aagggatgta 
tgatgcacgt 
aaaacact a t 
agaaatgat c 
tcagtt ctca 
at ccagccga 
ggcat t tgaa 
tacat tggag 
gccttct ccc 
tact tcaaaa 
gatggcagaa 
ccctaaagag 
cccagcccag 
ggaaggctt c 
gt cctggcac 
aaagactgct 
t gt ct gcgaa 
t ga t ggcaa t 
ggct at ct ct 
gccagcatcc 
cagtcccggc 



ccttcggccc 
aaagcct caa 
tt ctacaaag 
agtt tgaaag 
aagctaagac 
1 1 cagcct tt 
ct tt tcagtc 
tcctatgaac 
aaacacaaga 
agaat gcaca 
caggaggatg 
aagcgcgaga 
agggtgcggc 
atgctctgga 
t catctgt tg 
aatgacagt t 
gcatctgagg 
gacaagtggg 
agagacgcca 
gagataggcG 
aagtctgcag 
t tactggaag 
gagccgagca 
ggagaacaag 
acggtggaca 
t ccagcccca 
agt gccgcca 
ct caat cgga 
aatgttt att 
gcttctggaa 
gtggccct tg 
gagtacctct 
t ccgccatct 
agccgcgcgc 
aagcgggaaa 



agatggaagg 
gcaggt cctg 
atgcaaagac 
aagctgt ctg 
taaatgatgg 
ttggcaaaaa 
aaacrccagc 
tgcacaagt t 
aact ccctga 
ctacat ttga 
cagcccgcct 
acgaggtcct 
tggtggacac 
tggaggatgt 
aact ct taa t 
tcacaacctg 
agatcaagga 
aagaccgat g 
gtgt ggccga 
agagcgtgga 
caacctggga 
t gcgcagaca 
cgaaggt ttc 
t t tcccaaaa 
caagcgaaat 
tcccct cccc 
cct t accagc 
aacacgagtg 
gtgtcat aaa 
1 1 ccc t acca 
a t tacaaaaa 
t ccaagccaa 
cct ct gataa 
agaccct ccc 
aggacaaaga 



cttcctcaat 
gcacaatgtt 
tgctgcttct 
cgaagtggcG 
caat gagtac 
gaaatgaact 
acgcaagct c 
ttaccacga t 
ggagcttggg 
gcatgacatc 
ccaggcggcc 
ggaagcctgg 
aggggacaag 
cat ccggcag 
gaa taa teat 
cattgaact t 
aaaattactg 
ggaatggtta 
ggcctggctg 
cgaggtggag 
tgagaggttc 
gcaagaggaa 
agaggaagcc 
cggt t tgcca 
ggt caacggc 
gacct ctgat 
cagaacccag 
ggaggcccac 
taaccaagaa 
cagcgaggtc 
gaagaaacac 
agacgatgag 
acacgaggt g 
caccagcgt c 
gaaagacaaa 



cggaaacacg 
tat tgtgtca 
ggaa tt Gcct 
cttgat taca 
ctcttccaag 
cctttccttc 
att gacacaa 
gccaaggaga 
agagatcaga 
caggctctgg 
tatgcgggtg 
aagtccct cc 
ttccgct tct 
atcgaggcGC 
caaggcatca 
gggaaatccc 
cagttgacgg 
agactgattc 
ctt ggacagg 
aagctcatca 
tct gccctgg 
gaggagagga 
gagtcccagc 
get gaacagg 
get acagaac 
cgt aaageca 
gagacacc 1 1 
aat aagaaag 
atgggtttct 
cctgtgagt t 
gt at tcaagc 
gaaa t gaaca 
t c t gccagca 
gt caccatca 
gagaagcggt 



agtgggaggc 
taaataacca 
accacagcga 
aaaagaagaa 
ccaaagacaa 
acct cctgce 
gaacacagat 
tct t tgggcg 
acacagtgga 
geacacaggt 
acaaggccga 
tggacgcctg 
tcagcatggt 
aggagaagcc 
aagc t gaaat 
tgttggegag 
aaaagaggaa 
tggaggtcca 
agccgtacct 
agcgccaega 
aaaggctgac 
agaggcggcc 
agcagtggga 
gatct ccacg 
aaaggacgag 
agactgccct 
cggc ccagat 
cctcaagcag 
acaaagat gc 
tgaaagaagc 
t aagact aaa 
catggatcca 
cccagagcac 
ccagcgagt c 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1900 
1860 
1920 
1980 
20 4 0 
2100 
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(A) LANGE: 1768 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 28 



ctccgaggcc 
gggcaccat t 
ggtggtatcc 
cacaggcct c 
t gt get ct ac 
t tgtt r cacc 
cat cagcccc 
cttcacct tt 
cccgat cctg 
tt taggcccc 
ggtggcct ct 
actgt tgctc 
ct act gt atg 
tattcgatag 
ct cccacctc 
agccagagag 
get t ggca t c 
caatccct t c 
ataatagaac 
t get cct ggc 
t ct tgaaagc 
get tcct gta 
ggaagtagec 
acct gget ag 
ctgctaaccc 
act gggggat 
t taagtgcet 
gaaat caaat 
atat cacaca 
aaaaaaaaaa 



aggaacget c 
tceagtat gt 
atttcagtca 
ttctgtgtcc 
tteeaatacg 
etgtt cct gg 
gaggactaca 
gtgctgcagc 
ggct ct ccct 
ttt ccttccc 
ctggctatgg 
ttggtgggct 
acaccacat t 
ct agaaggga 
tgtcacaggc 
ctttgtcccc 
ttt tagctca 
ttgtttcagt 
gagcaaagta 
ttgtgacgct 
tgctggggcc 
tt caggcagc 
agggt gaaga 
ggagataccg 
agggagggtc 
ttctgacttg 
tgagctggaa 
cagcccaagg 
aagggat aca 
gcaaaattaa 



cgt ctggaac 
accaaaccaa 
ccatcttctg 
t gggaat tgt 
ttt actggct: 
ctt acgacac 
tcactggcgc 
tgatggggga 
t ccaagctag 
ct tgagtaac 
atgtgtgggt 
tggcagggac 
cttcctaaca 
atatgaaagg 
ttcttgact a 
ggcctcctgg 
ggaaggtaga 
gacatat gta 
acct at acag 
at aagaeaga 
tccttgeagg 
t eagagcaga 
gagactcggt 
aagcctactg 
etaagaggaa 
aggcccat ct 
tggggaaggg 
at at agt t ag 
acrataaatg 
-ctgtgtt 



ggcgcagact 
ageegt cat c 
ct tt cagacc 
get cctggtg 
ccacatgctc 
aeagctggtc 
eetgcagatt 
t cgeaat taa 
agggct ggge 
atgcccagt t 
actt ggt ggg 
t aggct gaag 
gctggggttg 
t agaagt gac 
cgtagt tgga 
acaeat aggc 
agagatetgt 
ttgtttatct 
gccagcat gg 
gcaggceaea 
ct tctggat c 
aagt aagggg 
gcgggcaggg 
tggtactgaa 
ggtgact t ct 
ctccagccag 
ggacaagggt 
gattaat t ac 
t aat aaaat: t 



tttgccatgg 
at t geaat ga 
aaggtggact 
act ggga t t g 
tatgctget c 
ctggggaaec 
tacaeagaca 
ggagcaagcc 
cct atgaccg 
teetttctgt 
gaeggaggag 
atgtgt ctt c 
t gaggaat at 
tteaaggtea 
getatttett 
eattatectg 
gcccatgggt 
gggttaggga 
aaeagcat ct 
t gtggceatc 
t ctggt caga 
eagagt cata 
agaatgectg 
gacttctggg 
etctgtttgt 
ecactgcctt 
eagtctgt eg 
t taatagaga 
tatgtctaga 



gettcaugac 
t catcact gc 
tcacct egtg 
tcactagcat 
tgggggceat 
ggaagcacac 
tcatct acat 
eecattttca 
tggt ct ggge 
cctggagaca 
ct agggacta 
teccegeeac 
gaaaagagee 
cgaggttccc 
cecccagcaa 
tattcct ttg 
ct ccttgct t 
tgggggaeag 
ceect gggct 
t get eccca t 
gt gaaetict t 
cgtgtggcea 
ggggtceetc 
ttcttteett 
ct taagt t gc 
ct ttgt aata 
ggtgggggea 
aatectaact 
agtitaaaaaa 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 

inn 

780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
168 0 
1740 
1763 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 29 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 27: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1416 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 27 



ttt ttaaaca 
at aacataaa 
tt t caggcct 
tctgtgaaca 
tact gatact 
aat gaaatga 
gtgt t t aaaa 
tt cactataa 
tggt t tagaa 
cctat gttaa 
cagtggaagt 
gtaatttat a 
aaat aaagct 
t t aaagact a 
attatgtgt t 
tgtactttga 
t cacaaact g 
at tcct cat t 
tcacacgt aa 
cagcagggca 
tttcactaaa 
aaatgtgt a t 
t t t attaa t t 
get aataaa t 



aat agtttra 
aaggccctac 
agt ggt Gcga 
cagct catga 
gtgat t caac 
cggcct 1 1 aa 
ccct gaaaat 
tagacaccat 
gtgaacaatg 
aggacagcac 
t aaactaaac 
tagatgtcag 
tacatagttt 
ggat attgaa 
gccaaaacca 
get t attgtt 
aatgacttga 
ctgcatcctg 
gcacattcgg 
t cgcatggac 
agt ct ccaaa 
ttct taagaa 
tgt tgct agt 
1 1 gt aagct t 



1 1 accaaat t 
t agtctaaaa 
at ctgcccca 
gaaaccacgg 
agagctgt 1 1 
ggttgt tgct 
at ttaataca 
at tcatgaac 
aaaacggat g 
agtct ttcaa 
ct t gatct gc 
caattaggca 
tcttcctt tg 
tgtgaaacat 
aacGcaggt t 
tttattctgt 
ctt caaaagc 
gctt gaaaaa 
gccat ttccg 
cgcaggaggg 
acatttct aa 
t tcaaat 1 1 g 
at tgccacag 
t gcatacc 1 1 



tgaatt ct aa 
aagtt ttgga 
cctgcgggtc 
aaat ggcccg 
ttcaagccag 
tt tgaagtca 
gaataaaaac 
ctgggtttgg 
tttcacattc 
aggaagaaaa 
ctaattgctc 
gatcaaggtt 
aaagactgtg 
Gcgtttt cat 
catgaat atg 
attaaat att 
aacaacctta 
cagct ctgtt 
t ggtt tctca 
cagatt cgga 
gactact aag 
taat aaaact 
acgcattaaa 
aaaaaa 



ggaat t acac 
gactt tttag 
catgcgatgc 
aatgtgctta 
gatgcagaat 
agtcattcag 
aataagctca 
ttt tggcaac 
aat at cctag 
ctatgtaagc 
acat ctatat 
tagt t taact 
ctgt ccttta 
tgttcacttc 
gtgtctatta 
ttcagggttt 
aaggccgt ca 
gaat cacagt 
tgagctgtgt 
ccactaggcc 
gcct tttatg 
att tgtataa 
agaaacttac 



att taaagaa 
t gaaatgtca 
cctgctgagg 
cgtgtgaaaa 
gaggaatact 
tttgtgatta 
aagtacatgt 
acataatt t t 
t ctttaaaaa 
tttattttaa 
at atatat t a 
t ccactgtt a 
acataggt tt 
t aaaccaaaa 
tagtgaaaca 
t aaacact aa 
tttcattagt 
atcagtattt 
t cacagacct 
t gaaatgaca 
taatttcttt 
aaat t aagct 
tgcacaagct 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
14 16 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO:28: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
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qzazzqzaca czqacgcqzz: cccactcctg tacagctgct trgcticrrr gcaatgca::r 2460 
gtatggcrtt ataaatgara aagttaaaga aaactcaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaa 251'? 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 26 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1668 Basenpaare 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP; aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 26 



gt atgccctc 
ggacacacag 
t t cacctggc 
t acaccat ag 
actagatt gg 
tacgttiGCtt 
tcagt Gcctg 
t aa t a t cat c 
aat t tccagc 
gt ttgtcttc 
taatgttgat 
t t act gggca 
t t caacagga 
atggt get ac 
accat tgt t c 
gt ccat t cct 
ct cagggct g 
ggagacca 1 1 
t t tact aaat 
tct agt tt tt 
tgcact aact 
gaa 1 1 at ccc 
aatt agr aga 
act ggaagga 
acacaoatcc 
atttttttt:: 
attgagrcca 
1 1 gact caga 



agaa t cacga 
acatgcaagt 
t gagagggaa 
agcggtat tt 
t ct tacagt t 
ccact 1 1 cct 
caagaacctg 
aacagctcca 
gacaacgt t g 
cgagaaaaga 
cactatt cca 
tactacat gt 
caagataarg 
aagtgact ga 
taagctgt gt 
ctttcatctt 
tttattcggt 
gggtaaccct 
ctctgcagtg 
gtttctggr t 
caat accaag 
caat t t ccaa 
rcaacaatct 
ctctgaggct 
arcctaaact 
aact t at T ct 



jagt 



caact gt t gc 
t gcagctgga 
cgactctgtg 
cacct tagtc 
tgagctt egg 
ggtggtgttg 
cattggggac 
tct ccagctt 
actacagt ga 
t gggcaggat 
aact act gt t 
att tttgagt 
at gtaaatgg 
aataatat tt 
agaagt cct a 
aat caaggac 
ggct ccctgg 
caagt gtcag 
ct tataaaat 
aaaatgaaat 
acgagttttt 
::aagr cctat 
aaacaaat cc 
t -arr ccccc 
a t act aaagc 
agaagt zzza 

ccagtctgtc 



atgtaacatg 
aact ggggct 
cgtggactgg 
accagatcgc 
aggaatgtt c 
t cct gggt 1 1 
aacaaaggaa 
taaacggaag 
ct tgacaa t g 
tgttgat t at 
tcctttgatt 
caatgt taaa 
tatttt aggc 
gagt ctttct 
gcat t at agg 
att cccatgg 
tt tgcatt ta 
aagttgtt t 
acattgttgc 
atgggctt at 
aaat aat gaa 
cattgaaaat 
ct cggtt eta 
actatgcata 
ccttt tccca 
atatgggctg 
a c a t a g t g a t 
at recta 



gacetgtcta 


aat aceeeat 


60 


atga tggaaa 


tgatgtggag 


12 0 


aacaect gcg 


gcttgctcag 


130 


agcaggagac 


aggaaattac 


240 


tgtat t teat 


tttggaaacc 


300 


catt ttggat 


ct ct ct cga t 


360 


gtagaagaag 


teagtat tac 


420 


ateagctttg 


Gcagcattga 


480 


aaaaccagcg 


acaagt t caa 


540 


t tcacaa t tc 


aaaaccccag 


600 


tttatgctag 


ccaatgtat t 


660 


tttcttgcat 


gcear aggre 


720 


eaagtgt gea 


cecacat cea 


730 


get caaagaa 


tgaagct cea 


840 


atet tgtaat 


agaaacat ca 


900 


ageccaagat 


tacaaatgta 


960 


ccteatataa 


agaatgggaa 


1020 


taaagtaact 


atacatgt tt 


1080 


ctatt tiaggg 


agtaacat t t 


114 0 


gtcaatt cat 


tggaagtcaa 


1200 


tatt att t at 


t cecacaaea 


1260 


t caaa t at aa 


gtgaagaaaa 


1320 


agat acaa t g 


gat t eccea t 


1380 






1440 


tgcatggatg 


gaaa t ggaag 


1500 


r ttgccatgaa 




15 60 


ggggtactaa 


aagtaetggg 


162 0 






16 6 8 
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(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 25 



cagagtgaaa 
at tcaagcca 
t Gcaagat ag 
agcccaggag 
cagaccctt c 
cgct tttccc 
ctccagcct g 
ct ccctccca 
atgatgggga 
ccctt ctgt g 
gcactgcagt 
at tt tgtaaa 
t attgttgaa 
tgggaaaggg 
gacgcagacG 
agggaagagg 
acgt ggctt t 
ggacctgcga 
tct ggctctc 
aaaggcctt t 
ccaatggcca 
ccaggagagg 
caagtgtgat 
t tctgatgag 
ggtgagtgtg 
accacccctg 
tcctgtgagt 
ggggggcaga 
cgcgt ttcct 
tgt gtgtgcg 
tgggcaatgg 
ct gtaggcca 
aggggcaggg 
ccaaaa tgt t 
tactgtagag 
ctgt gt ctgt 
ttccccattt 
ccaccaccc: 

cctatagccg 



act tgtgcct 
aatatctggg 
gagatat ttc 
cctat tcctg 
aagcagcctg 
ttcgt caeca 
agccatgtgt 
gcatccctgc 
agggt tcccc 
tcacggcggg 
atatt cttgc 
tgtttatctt 
tctgtgtgt c 
t ctgggagaa 
ccagcaggt t 
gcagaggagg 
t t cccaaagg 
aggaaaacag 
ttattt agcc 
gacccatgt c 
ggattcct to 
gatggtgggg 

cctgtgcagg 
atcaaat eta 
cctcctggat 
caaggcagac 
gt cccagagc 
tggccagtgg 
tgtgtttt gc 
aacttcaaat 
accaatt ggt 
r gggggcct c 
ggaggacctc 
ggatgt ccca 
grtttgt'tg 

ccctgccicc 
gc-gtg- att 
ctgccaccgt 



ggt gaccaaa 
t t t cccccnc 
cca tcGcct t 
gcatggatgt 
gctggggccc 
cccaccacag 
gcccctgcgg 
ggaaggagtc 
agtccccaca 
ctgtgcaccc 
caaagat ttc 
ct tctgt ctt 
agccaggaga 
gatgggcaac 
cagt cccgtg 
gt catgtccc 
gagcaagagg 
ggaggaagtg 
aggcgct t aa 
at ctgagcgt 
t cccctggtt 
ccagtggt tg 
acggct ctca 
ggctccaggg 
gtctcact cc 
ct t ctcccac 
acccaat cct 
agccct 1 1 ac 
taacacagga 
tcatttcttt 
ncaatgtcgc 
ggagtctcag 
gagcagatct 
tgt teat ate 
agcttgrtrt 
tgcgtg-gcg 
t *: cagaccca 
caggccctct 
tatatagatg 
q:: a t aaac cc 



gtccctccaa 
tcctcatt cc 
cctttgtaaa 
t ctgtccaca 
aggactgagt 
Gccaccttgc 
gaggacccat 
agtttctgag 
gt ggccccac 
atgcacacac 
ct ttaaaagc 
ctecctccct 
gcgctgtctg 
aaagagccag 
ct gccaccag 
t tcagctggg 
gaaggattgg 
agcggt t tga 
gggacagata 
ctcctccagt 
t ttgaggatc 
tgtgaaagca 
ggaggttagt 
gagcatgctg 
cact t t t tag 
tttttttttc 
gcccccacac 
cccaggtcca 
cgtgtgtgcg 
agggaacttg 
ccagcagt ga 
cga tacccag 
gtccctcttg 
ceacgcetgg 
ccaat cagtg 
tgagagcaca 
tcattgagaa 
gcgggggaaa 
gaaa t atact: 
tggt gtatgc 



agtgctcttc 
ctageaaacc 
tatctcatct 
ct t gaggctg 
ctggggtcag 
a tgcatggcc 
t catgccaga 
agtgtgactt 
ct ctgggccc 
ctacgcacac 
aagcacttt t 
gaat etatt t 
gccttgaaca 
ggagt catgg 
ctgt ccagct 
ggaggggccc 
gcgagaaaac 
t cagcctget 
cat cacatcc 
agct ctgaaa 
cct gggt ct t 
ggaggggcag 
gagtaggaga 
t ccagggggc 
tct eact cct 
agett tagga 
t cggggtcct 
ggecetggaa 
catgtgcaag 
ggagt cgggg 
ggggagtcgg 
gtgagaagtg 
g c c c c t c t g t 
gcc ec t geca 
t taagctgtt 
tcagtgtgtg 
caaatgtaag 
caagateaCG 
rtiatattttg 
tccctatccr 



ct tctgggtt 
ccaat tat ct 
cccact ggag 
ggcggtgta t 
ctttcacggt 
agcccctcca 
aagctggtaa 
tt caaggcga 
t gcaccagag 
acaacact cc 
actaat tatt 
tactgttgt t 
tgggctggga 
acat cgcagc 
gggtgtctgg 
agtgagct cc 
aatggagagg 
at cacggcgt 
taagtttggg 
gctgtggaca 
ctgagactgg 
ccct cctgga 
ttctgcct tg 
acagaagggt 
act tt tgt cc 
cctggggaga 
ccaagaggt t 
t cctgagact 
tgtggatgta 
t tggaggtgc 
gaggtgaggc 
gt r cacccag 
cctcaaatgt 
geagtggagt 
tgaaactct c 
caggct gt gt 
aaatcccttc 
cagcatcctt 
tare ate gtg 
ggacargaa t 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2 160 
2220 
2280 
2340 
2 4 00 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 24 



gtcccrggcg 
aatgrccagc 
aagaggccgc 
ggagcr ggga 
tgct gaaagt 
gaagacgcct 
gt ccctgagc 
acacacct tc 
gggagaggga 
cagggcccct 
tgctggcttt 
aggaacgtag 
cggaacacct 
gacagt ggcc 
tcrtggagca 
ggact ttgt c 
tgggacctgt 
ggacgggggg 
aatgaccctt: 
ctgctgrgag 
agarr ^agac 
agagcc t tt a 
gctt caggta 
gcccgt r gca 
tgcagct cca 
tgtgggtagg 
gat t t gacat 
aggcct cat t 
ggt cccct ct 
cacgggact t 
gggagggaga 
t tgaggggac 
t t t t ggcgtc 
t t aact t tgc 
cgggcaaagc 
ttttctttgt 
tttatttaat 
t t aat r ggt t 
t ct gaat t aa 
gaaa 1 1 1 gt a 



ccctgccttt 
ct cggagacc 
t ggggacact 
agaccacact 
taaggaatgt 
catgggaacg 
tgagacgcaa 
caggcctgtg 
agtattttgc 
ctctcctccc 
tgcactt t t t 
atgtcggggt 
ggcat cct t c 
caagcaaggc 
tctgccttgt 
ct ggccttcc 
cgtctcagcc 
tctcgtgccc 
ttcaggatgt 
ccctgagat c 
acctgaaact 
aagaa t gear 
t ggt acaat c 
cccactttgg 
ggctcgcgca 
gggtggacgt 
ggaaggcctg 
ct 1 1 gaaca t 
cccct ctgac 
ttagt ttgcg 
tactat agaa 
attggacggg 
tactgat tec 
ctat t tgtt t 
tcttcatttt 
aat actt gaa 
atgt ataagg 
t gggagcct c 
tgacct ggga 
tattt tgcag 



agccgtgggg 

ttcacaaagc 

gtgctgt ttt 

ggtggcagaa 

gtaaaacctc 

aacttggaca 

gttggctggg 

gcct gcct Gc 

cgaaatatga 

acctggactt 

tgatggcaga 

gtcttgccct 

cccagcact t 

ctcactcgca 

gcct ggcact 

cttcatggcg 

tgttggtttc 

agat gaaacc 

ct caaagct t 

ctcctcccag 

gggcgtggag 

gtttttttcc 

aagt ggggga 

ctggcgtctg 

gttttctctc 

gcacgggtgc 

ttgctttgct 

caact ctgaa 

tacctaaaat 

aagggcctag 

aggagaacac 

ggccgggggc 

tccaactct c 

ttgggtgagt 

gagagagaag 

atttattttt 

agcct aaaca 

ct at gtgtga 

t at aaagcta 

t t gccagacc 



cccccac:2Zc 
cttgggaggg 
gtttcgtttc 
tcctaaaat t 
cacgtgactg 
ggtgttgggt 
tggt ccacac 
aaagat gtgc 
gaact ggggc 
ggggggaact 
agtgtgacct 
ggggggcttg 
gcattaccgt 
gccacttctt 
crgccggtgc 
tct at gacac 
tcctcattgc 
atttggaaac 
gtgccaaagg 
ctcaagggac 
agaagagccg 
tggttggaat 
t tttcatgct 
ctggagagga 
tctccctgga 
atgat tgtgc 
ct tgagaat a 
gtttgataca 
caatacct aa 
atagggagag 
tgcctactt t 
gggggttggg 
caccccacaa 
1 1 cccccct c 
aaaaactgt t 
ttattatttt 
atagaaagct 
ct tatgactt 
tgctagcttt 
aataaaatac 



caccct ctgg 
tgatgagt gc 
tgtgatctcc 
aaaggaggca 
1 1 1 ggtgcat 
tgaggcct ct 
cct ggct ct c 
aagggcaggc 
ct cctgctcc 
gagaaacact 
gagagt ccca 
gaacct ctga 
ccctgctctt 
caagagctgc 
ctt gggaagg 
ttttgtggtg 
ctcaaaccct 
t cggcagcag 
t cact 1 1 1 c:: 
aggtcctggg 
rtgctgtttg 
tgagt aggaa 
gaaccat t ca 
tgrctctgtc 
tgt t gagt ct 
Ltaact t ggt 
gt t ' ct cgt g 
gataggggct 
atacagaagc 
aggt aacat g 
gcaagccagt 
tt tgagctac 
aataacgggg 
cttattctgt 
tggaaccaca 
gat age agat 
gtagagattg 
ctctgtgttc 
caaacaggag 
ctcic ^ ^gaaa 



tggtcctgac 
cggcacg-tt 
ggctcctagt 
cttgacctgg 
tctgcaggaa 
ctgcaggtcc 
tggctgcacg 
cagggagctc 
t tcctggagc 

aggtggggag 
cccaggtggg 
ctgcacact g 
t cggaagagt 
at ggaaagca 
ggggraggtg 
agn t tgt cca 

tgagggtggg 
ctttttggga 
ct gaggct gt 
agccctcccc 
cgcattcccg 
ca t cagaat a 
tgtatttttc 
tccccctcgc 
t ga t agct gt 
ct tggtct aa 
aa t ct ggaca 
gacct gcct t 
agt cat gaac 
accaat at 1 1 
cct gaga cca 
ccaa t ga t a t 
gtgctattta 
ggt ttcattg 
tgtgtatttg 
at gcct t tea 
t acaaaaaaa 



12 0 
130 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 

6 60 
720 

7 9 0 
340 
900 
960 

1020 
10 8 0 
1140 
1200 
12 60 
1320 
1330 

14 4 0 
1500 

15 60 
1620 
163 0 
1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
204 0 
2100 
2160 
2220 
2230 
2340 
2 4 0 0 
2403 



(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 25: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2517 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 23 



caagtgtgag 
attttgttct 
cactggact c 
gggtt tgtat 
tagatcttgg 
ccacat aata 
catgcacttg 
ccccgacatg 
tctgatgtac 
aatttgtaga 
cctt get ct c 
aggggcaaga 
agtttt caaa 
aagct gcttt 
cacagggatg 
agaaaggtag 
ctctgtgcag 
cagctccagg 
aggcaaactt 
ctgcttttaa 
ttatcactgt 
ttgtttgtta 



ccaccacacc 
gtgatggagg 
tgaaaa t cct 
tatgtctggc 
aaact cct t a 
gatttcattt 
tgcggtgatt 
cctct tcccc 
cttttttctc 
ggacct 1 1 tt 
ctacaat at t 
gccactctgc 
ttgtactaat 
ct agatctct 
ttgtgaggct 
at gaaat ate 
cagt cgggct 
aaccttgaag 
cctgct acac 
ggatgt acaa 
acaaagaaaa 
aaaaaaaaaa 



tggcctggaa 
acactggaga 
attggttcct 
aaatgacctg 
gagagcat tt 
cactctagcG 
acacact t ga 
ttggcaagct 
ttcttctttg 
ggggtcct at 
cagtacatga 
gccacaaagg 
aggctggggc 
cccagtgagg 
tgaaaaggt c 
ggatgt aatc 
ggatgct ctg 
ccaat ctggg 
atgccctgaa 
aagtatgt ct 
ccccttgcta 
aaaaaaaaaa 



ggaacctctt 
gagttgctat 
ttattttatt 
ggttatcact 
t gctcctacc 
tacatagagc 
cagtaccagg 
cagttgccct 
catcagccaa 
at gagccat g 
ccactgtcat 
ttgggtccat 
cctgacttgg 
catggaggtg 
aaaaaatgat 
tgaaaaaaag 
tggcct ttct 
ggact 1 1 cag 
tgaattgcta 
gcat cgatgt 
tttaattttg 
aaaaaaaaaa 



aaaatcagtt 
tccagt caat 
tgagt t taga 
tttcct ccag 
aaggat caga 
tttctgttgc 
agacaaat ga 
gatagtagca 
ttcccagaat 
tcctcaaagc 
cctagaaggc 
ct t ctctccg 
ctgtgggctt 
tttctgaatt 
ggcccctt ga 
ataaaatgtg 
tgggtcctca 
atgtttgaca 
aatttcaaag 
ctgtactgta 
t a t taaagga 
aaaa 



tacgtcttgt 
catgtcgagt 
gt t cccttct 
ggttagat ca 
tactggagcc 
tgtctct tgc 
cttacagatc 
tgtttctgtt 
tt ccccaggc 
tt ttaaacct 
t tctgaaaag 
aggttgtgaa 
tgggaggggt 
tt gt ctacct 
gctctttgta 
acttcccctg 
tgccacccca 
aagaggtacc 
gaaatggacc 
aat ttctaat 
aaataaagt t 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1304 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 24: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2403 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



Ill 



(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN; 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK; cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 22 



gcgaggagct 
aat ct ct aaa 
act caccgtg 
r cacagggac 
tggccacaag 
gagatcttat 
get cccGtgc 
caacgccaat 
ct acaaaaag 
gggcct t tec 
cacagaagac 
agaggggcct 
aaggaagatt 
caaac t gat t 
gacact tggc 
cat gaaggac 
tcagct cctg 
tctgtctggg 
ccctct actg 
ggt cat agct 
gcatat cata 
tggaaatggc 
ctttt cagtg 
tgctgagtcc 
aagtct t ttc 
tt cattaaaa 



ggcacgcagc 
acat cagtgg 
t get t caaca 
t ct ggtgt ca 
aaacagegca 
ct cgagat ca 
aaccagagtg 
gt caccgtca 
ccggcgccct 
agcaact gcc 
cct gcagggc 
gaggccgt cc 
t acaaegggg 
gacggggagt 
cagggaat gt 
agtgatgtgg 
gcaat tagct 
cgaagggtag 
cct ct tcct g 
aaa t gcaaca 
aagtaa^cct 
caagt ttagg 
gt gt t gcagc 
aggccaccaa 
t tgcaagacg 
agaaatttga 



cagggcct t t 
atggtgat cc 
t tgatgggca 
cagtgaacgg 
cttacttgcg 
caccgagcag 
tggtggtggg 
ccatccaggg 
tccagcgaca 
acggact get 
ccagccagaa 
taaeagtgaa 
aagagcagat 
acaaggatta 
ccagggagct 
ggaggccgtg 
ggactecatg 
gggtgggtag 
cct ct cecca 
aagtctgtat 
ttctggtgaa 
cactctgctt 
ecccagatgt 
t caggeaaat 
tttttcttct 
t t gaaaataa 



get caagaag 
ccact t tgtt 
geccggggac 
agagt t aatt 
cact at cacc 
agt catct t g 
gagctggggg 
ctccat agcc 
ceacct gggt 
gggt cagtt c 
cct cact cac 
aggccaccaa 
agactgctgg 
cct ggcat cc 
ctgaagct gg 
gggcagct ct 
acccacccct 
gggcgggaag 
ccctgcccac 
cttgtcccaa 
ggaaggt t gc 
tttgccttac 
gtggccaacc 
agcccat aca 
getgtggta t 
aaa 



ccataccagc 
gtggatttcc 
atcctcaggc 
ggggcacccg 
atcct catca 
gatggtgggg 
ctggaggtgt 
tttgtcatcc 
ttctacatt g 
ctgaat cagg 
cct ctgctcc 
gt cccagtgg 
t t tgccagga 
cat ccatttg 
cagcct t aaa 
1 1 1 catggct 
ggt gcagcat 
cctgagtgca 
atccacagag 
cctgct 1 1 1 c 
tat gaaact t 
actaatgctt 
tctgctgcaa 
tttgat cgtt 
cttgccct ta 



caagaattaa 
ccctgagcag 
tggt ctctga 
ccGCtccaaa 
acaagccaga 
acagactggt 
ccgtgtctgc 
teatccacct 
ccaacagcga 
atgccagact 
ttcaggtggg 
t ct ggaagca 
acaat gccgc 
acacagggat 
ga t gcaagt g 
t gtacacgcc 
agatccgacg 
aatgtcat tt 
gggagagaag 
tgttctgtta 
tttttcttgg 
agaaagct gt 
aggaat ct ct 
gtaaaccatg 
aaaa 1 1 agt t 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1533 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 23: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



1 10 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 21: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 21 

agaagttccc aggcatacgg ccttacctgg ctacactggc aggcaacttc cgaatgcctg 60 

tgttgaggga gtacctgatg tctggaggta tctgccctgt cagccgggac accatagact 120 

atttgctttc aaagaatggg agtggcaatg ctatcatcat cgtggtcggg ggtgcggctg 180 

agtctctgag ctccatgcct ggcaagaatg cagtcaccct gcggaaccgc aagggctttg 240 

tgaaactggc cctgcgtcat ggagctgacc tggttcccat ctactccttt ggagagaatg 300 

aagtgtacaa gcaggtgatc ttcgaggagg gctcctgggg ccgatgggtc cagaagaagt 360 

tccagaaata cattggtttc gccccatgca tcttccatgg tcgaggcctc ttctcctccg 420 

acacctgggg gctggtgccc tactccaagc ccatcaccac tgttgtggga gagcccatca 480 

ccatccccaa gctggagcac ccaacccagc aagacatcga cctgtaccac accatgtaca 540 

tggaggccct ggtgaagctc ttcgacaagc acaagaccaa gttcggcctc ccggagactg 600 

aggtcctgga ggtgaactga gccagccttc ggggccaatt ccctggagga accagctgca 660 

aatcactttt ttgctctgta aatttggaag tgtcatgggt gtctgtgggt tatttaaaag 720 

aaattataac aattttgcta aaccattaca atgttaggtc ttttttaaga aggaaaaagt 780 

cagtatttca agttctttca cttccagctt gccctgttct aggtggtggc taaatctggg 840 

cctaatctgg gtggctcagc taacctctct tcttcccttc ctgaagtgac aaaggaaact 900 

cagtcttctt ggggaagaag gattgccatt agtgacttgg accagttaga tgattcactt 960 

tttgccccta gggatgagag gcgaaagcca cttctcatac aagccccttt attgccacta 1020 

ccccacgctc gtctagtcct gaaactgcag gaccagtttc tctgccaagg ggaggagttg 1080 

gagagcacag ttgccccgtt gtgtgagggc agtagtaggc atctggaatg ctccagtttg 1140 

atctcccttc tgccacccct acctcacccc tagtcactca tatcggagcc tggactggcc 1200 

tccaggatga ggatgggggt ggcaatgaca gcctgcaggg gaaagagctt tcgcccgtgg 1260 

acgattttag ggggggtttc gccaccagtt ggtgtggggg gtta 1304 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 22: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1533 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 



109 



gagaaacggt: 
tgggt an tgg 
gaaacaact t 
aacaagcaga 
cgaat gr car 
caata 1 1 r gg 
atgt cagata 
caatgatrtr 
caggat at ga 
at gaaggaga 
agccagccaa 
caaat cat aa 
gcagccct gt 
catcct t aac 
tgt accacct 
tctgga t att 
t aagccat gt 
acaaat gtgt 
tattctattg 
ttaaaatata 
aaagat cata 
tgtcat cctg 



gacccctgga 
tgt aaat gaa 
caatcacat c 
agagaagct t 
gcaggacaaa 
gaaat ct gaa 
taatatcgtt 
catggggt at 
tgggat catc 
agcagagaaa 
accaacacca 
at ccccccac 
ccaccat t cc 
agct t t aagg 
at ataaacat 
ttgtttattt 
gaataagt ag 
aacttt tcca 
a taccaaagc 
aagagt at ag 
ggaaagcatt 
aat taaaaat 



ccaaact ttc 
tccat acaca 
agt cccat t c 
cacaccccgc 
gat gcaccct 
caccagaatt 
catt ccct gc 
cagcaggcag 
catgct gage 
ccgt cctacc 
ct tcctagaa 
aaaaat tcca 
ccatttgatg 
atgagaat gg 
cctt t gaaga 
tt tctgaagt 
tagtcatt at 
gt tacttgac 
at t t ctaata 
tatattaact 
gccct t catc 
gcctt aataa 



aagaaaggat 
at at gggcaa 
cgccagtgcc 
aaaaaaggct 
ct ccaaagcc 
cttcacccac 
ct ccagacat 
aagacagtga 
tggttgtgat 
accccatagc 
aaagatcaga 
tatctctgaa 
ctcagacaac 
caaagctggg 
agaaact aag 
Gcaaaaaat t 
t t gt gaaaaa 
acgat tcagt 
agagct tgtt 
ggcattgt aa 
acagaagta t 
aagtacat cc 



aaagattaaa 
tggt ct 1 1 ca 
tcatccccga 
aat gact cct 
aaggc t gage 
ttgtcaggag 
aaatgataca 
agaagat aag 
t gat gat gag 
tccccatagt 
agctagt cet 
agagcaagaa 
tggagat ggg 
aaaaaaggt g 
aagcatt tgc 
at cattacag 
t t cccaaaaa 
gggggaaaac 
aaat ttaaga 
ttttgatgat 
tcaactctga 
t cet get aa a 



actaat ggae 
gaggaaaggg 
tcagt gat tc 
_gggaa'vjcia w 
eccagagaga 
gacgaggaag 
gaaccggtga 
aagttt ctga 
gaggaggagg 
caggtgt acc 
catgaaaaca 
gaaagct tag 
actgaggat c 
at et aagagt 
aaatttctct 
tgtaccatat 
gctggggaaa 
cagcatttt t 
ataaagt tat 
acaaagatt g 
eaaataaat a 
aa 



420 
430 

5 4 0 
600 

6 60 

7 2 0 
780 
340 
900 
960 

1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1612 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 20: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 387 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partieiie cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 20 



ggggt 1 1 cac 


cccaca 1 1 eg 


tcaggttggt 


1 1 caaact cc 


ct gacctt 




t ga t eeeacc 


60 


ccgcctcggc 


ct ccccaaag 


tgcctgggat 


taccaggcat 


g a g c c c a ~ 


ca 






aact tt ct 1 1 


t gattagt gt 


ttttgtggta 


tatctttttc 


cat catgt 


t a 


ct t taaatat 


130 


atetat at ta 


ttgtatttaa 


aa t gt gt 1 1 c 


t t acagactg 


cat gt agt 


-g 


ggt a t aat 1 1 


240 




taaaaat ar c 


tgtcttttaa 


ttggtgttta 


gacaat t t 


at 


att t aataaa 


30 0 


attgttgaat 


ttaagat gga 


tgacgggtat 


tggtggcggt 


t caccact 




tgtttattct 


360 


cttccagaat 


t ctttgga 1 1 


gt t aaat 










38-^ 
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gggaggagat 
tggcaggatt 
gt tgt cgct a 
act at ggtga 
caaccactt t 
ctgaatacga 
ggaaaggggc 
gaagt t t ct g 
ggcct ttctg 
tttcacatgt 
tatacagtgc 
tttttactgc 
agaggtgcag 
caaaagcagg 
gcatgct tag 
aaatggggaa 
aat tagaaga 
ccgt gaggat 
ggat t cagat 
aggagt ttga 
accctggaac 
gggaaaggct 
gagat ggcgc 
ttacaaaaga 



caacagggct 
ccagagccgc 
cagcaagagg 
ggaaa t ggac 
ct ctgcagtg 
ctgtgaattt 
cggggacagg 
ctgct ctctt 
actagtatca 
ttcatagcaa 
gcatgcttac 
agaatgaact 
tgaaggttct 
ctt t ctgccc 
caat ccaagt 
atggaagggt 
caaacgt t ag 
cact ct caaa 
tgggaact tg 
gtcactggca 
cctggggagc 
gccctgggga 
tatct 1 1 cct 
aataaaaa t a 



ggcat ggaat 
tactt cgagt 
tgcccat att 
atgat 1 1 cct 
gaaagggat c 
gcaaatgt t t 
agggt gt cca 
tccttct ccc 
cactt ctaat 
ctgct ttata 
agccgggctt 
gcaagt tcag 
ctacagct aa 
tgagggacat 
gcagagct ct 
ttggaggcag 
cat acccagt 
tgagat t aaa 
tggggatgag 
cctagaagcc 
tactggcaaa 
tcaact 1 1 cc 
cct Gctgtga 
t taacgt tea 



ggtaccagac 
cagtgct gga 
cctgct ggct 
acaattat ga 
gccagtggaa 
agatt tgcca 
catatgtt aa 
tgagctggta 
aaaatccaca 
tgactgatga 
ctggagcacc 
catagtggag 
gcctgttt ga 
ct t cccactc 
ttgctccagg 
agctgaaaac 
aaggaaaatg 
aacaaggaag 
agtgaccagg 
tgcccacgat 
ctctcctgga 
ttctgtgtgt 
tgt cctgctc 
ctatgctgaa 



gtgctccaac 
tcgggagtgg 
aacaacagaa 
ttactatatc 
gt t cataatg 
cataccaaat 
catcagttgg 
actgcaatgc 
attaaaccat 
tggcttcctt 
agctgcagcc 
gggagaggca 
atgat acgta 
ccctgctcca 
agt gaggaga 
agggttggaa 
agtgcagggg 
cagagaatgg 
t tgaactggg 
tcctaggaag 
ttgggcctga 
ggct caggag 
ccaacca 1 1 1 
aa 



aa t gggctgg 
cagt t ttact 
t at ccaggtc 
cgaggagcaa 
tgccggatga 
ctgggtgaaa 
at ct cctata 
caacttcctg 
gtttctcact 
gcacaccaca 
tggctactgc 
gaact ggagg 
ggt t ccccac 
catgagccat 
ctgggaggtg 
ggat 1 1 cctg 
Gcaggggaac 
tcagagaatg 
aagtggaaaa 
gctggcagac 
tttttttggt 
ttct tctgca 
gtact ct t ca 



360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1722 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 19: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1612 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 19 



ggcca t ggaa 


attaaagt tg 


aaaaagac t t 


gaagact gga 


gaaagt acag 


ttctgtct t c 


60 




gccat cagat 


gactttaaag 


gt acaggaa t 


aaaagt tt at 


gatgatgggc 


120 


aaaagt cagt 


gtat gcagt a 


agttctaat c 


acagrgcagc 


atacaa t ggc 


accga t ggcc 


180 


tggcaccagt 


tgaagtagag 


gaact tctaa 


gacaagcctc 


agagagaaac 


t ctaaat ccc 


24 0 


caacagagt a 


tcatgagcct 


gt a t at gcca 




caggcc t aca 


accccacaga 


300 
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artacggrt- 
aaaagaaaca 
aagact ggac 
accagcaan r 
aaaagggt eg 
acat gaagt c 
t ct aga tgcc 
t acgca t gga 
ggtgcrgggt 
aaaaaaaar a 
gcccttaacc 
t gaaaaaaaa 
gaagaaatgc 
aatattttcc 
t aaaggggaa 
aagaa t t t aa 
aggcat t aaa 
ct t at gt t gg 
1 1 gcat caag 
agaggcaggc 
gggt gt agga 
tgcatggtgc 
gt gt gcatgg 
1 1 1 ccagt aa 
at Gt aaaaaa 



gaacataat t 
caacaatagt 
aaaacaacac 
gcagcactta 
argatatt t c 
cgct gggaaa 
ttaat att t g 
at cac t a 1 1: c 
gacagagcca 
tacgaaatct 
cagccttttc 
aggaaaaaaa 
ctctatgtag 
ccacaaaaga 
tcatgat tat 
aat aatt t tg 
t caagacaaa 
ttt agctgca 
aacccat agg 
aaatccat gt 
tat aaaaacg 
tt t cagacat 
gcagacaca t 
t cct aa 1 1 1 g 
caaaaaacaa 



ggagaacctt 
t taagaaatt 
aaaggcagaa 
caa t cact aa 
act gat ggta 
t aga t gt t ct 
cat gataagc 
ctggttatcr 
t gagccagcc 
ctgtagcctr 
cagtgtgtaa 
gaaaaaagga 
gtgaagtgt t 
aacact t aac 
aagt cct t ca 
aacgaat 1 1 a 
t catgtgctt 
gcct cct tgg 
gt gt acaaaa 
cacaagggt a 
cactct tgag 
t agccttgt t 
t ttgcct cua 
cacgaagat a 
aaaagaaaag 



tccttcaagc 
ttttttttaa 
aggaaagaaa 
1 1 ccct taag 
gatcgcagcc 
gt ctct atga 
tagttttatt 
caccaacgaa 
attttataag 
tagttatcag 
cccagtttga 
aaaaaacagt 
ctctctgcat 
agaggcaagt 
gcccttggac 
t tttcccctc 
gagaaaaa t a 
aggtagaat t 
ggttctataa 
aagcttacag 
aaaacaaatg 
caacaaattt 
tgtctcttaa 
taatgtccac 
gaacaaaaaa 



agaaacaagc 
ataaaaaaaa 
ctgaagaaag 
gt i_gciaac ^— g 
cctgcaacgt 
caatatat t t 
ggt ttagtat 
ggctaggagg 
cactctgatt 
tacagat tta 
aat cttaaaa 
ttgaacacaa 
gcaacagt aa 
gcaatttat a 
tctaaat tga 
agt 1 1 tt gag 
aaattaatga 
tatttattta 
aat ctgcatt 
tttacaaact 
taatcagggt 
ct tgtattga 
aattt taatt 
attacgtgcc 
at acaacaaa 



aactgaggga 
ggaaaagagg 
aagat aat ag 
caatgacata 
agcctttgtt 
taact gactt 
t cttgttgtt 
cggcgt caga 
t ct aaaagt t 
t taaatttcg 
aaagaaaaaa 
aggctctatg 
aaattaatat 
aatttatatc 
ggggatt aaa 
ggcattaaaa 
aaacacagca 
aaattactgg 
a t agagacaa 
gggaacgcca 
gctgaaaact 
cagat ccata 
aaaaa tact c 
t t gccttgaa 
gtgacat cac 



300 
360 
420 
480 
540 
600 
6 60 
720 
780 
84 0 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 18: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1722 Basenpaare 

(B) TYP: Nukfeinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 18 

cattgttigc caaaatccca ggcagcatgg acctcagtct tctctgggta cttcrgcccc 60 

tagtcaccat ggcctggggc cagtatggcg at tat gga t a cccataccag cagtatcatg 12 0 

actacagcga tgatgggtgg gtgaatttga accggcaagg cttcagctac cagtgtcccc 130 

aggggcaggt gatagtggcc gtgagga^ca tcttcagcaa gaaggaaggt tctgacagac 24G 
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cat tttgt ga 
gt caagtaga 
ct agcgat t a 
gaaattt cct 
t agat tgaaa 
gcacatggcg 
tccaagactt 
aaaaaaagag 
attt tgatta 
tgcatgatat 
aaccgat tt t 
tgaatatt gc 
ct cat tgt ac 
ct gcaaaat g 
t t tctaaatt 
ctgttacatg 
tgatctat t t 
ttgagctata 
gttcctgagg 
taataaaaat 
ct atgtagt g 
caaactgaaa 
ggccagtgt t 
ctgagaaaca 
aatgtacat t 



a tgtagacta 
tgtttttctg 
tttattacat 
cagccacr gg 
tctacacat c 
at aaatt atg 
ctcatggagg 
aaaaaatt aa 
tccacctgca 
tagcagagta 
tatagaat ac 
acattccct t 
atgt attgaa 
tgct tt ccca 
ctaattgcca 
gcagct t agg 
cttttcaaat 
atgtaaatgt 
aagtatatct 
aatgggt aac 
tgattaatgc 
t gatccacct 
ctata t cggt: 
gr aaaaaat a 
t ataaataaa 



tggatacact 
t tatgtaagc 
gctagatggg 
agggatttcg 
atttcattaa 
gat gcagtac 
tgtt tgctgt 
at t caaaaat 
tgttttatta 
ccact agtaa 
1 1 1 1 1 acatg 
ctggt ttcac 
gctagaatcg 
taat gaacac 
actgt tt eta 
cagactagat 
aatct ttgag 
gtttgtttaa 
gatttttttt 
tttttgtttt 
aat acatatt 
cat at gtgag 
tat actaact 
aaaacaacaa 
at act caaa t 



Gctaatagat 
aataattttt 
t tctttgcat 
accat atttg 
aaattgtgcc 
a t tgaagaga 
t t tacaggaa 
tgttt tgaaa 
aatattt tga 
tgcacaaaca 
tgcaactcca 
aaacccattt 
agt caagaaa 
t agtcaccag 
tttatatttg 
cttgtttttt 
at cccaggaa 
aaaacaggtg 
ct catactcc 
t cactagcga 
atagt tatct 
tccgtccaaa 
1 1 catttaaa 
gt tgtctaaa 
caaaaaaaa 



tgangtagt c 
ccgtgtct ta 
gtgggttcca 
tcatttggat 
ttagaaaacg 
gatgaagt ca 
aaaa t aaaaa 
atgtacagat 
taatgtggat 
tgt acaat at 
t ccgt t atgt 
atacatatt t 
aat aaagccc 
cacagaataa 
atttatattt 
ccaatgcagc 
aaaaaaaat g 
aggcaagt ga 
aaaagctagt 
act t ccatga 
at acacagt g 
agatgttact 
gtatttattc 
atgcaacagc 



ataaaagggg 
ttgagtatgg 
tataggtgca 
gagcr gt t at 
caaagctgtt 
cttccaagt t 
taaaaaaaga 
caagt ccaat 
gtttacactt 
ggtcat teat 
aaggat taca 
cttagtgagg 
cattctccaa 
tct ccaacat 
catttggagt 
ataatgagta 
ctctgct cca 
gtgatttatt 
ccctact ct t 
catttcct tt 
taagat t t aa 
get ctgggtg 
taaaatgcct 
ttttatagta 



1740 
1800 
1860 
1920 
1980 
2040 
2100 
2160 
2220 
2280 
2340 
2400 
24 60 
2520 
2580 
2640 
2700 
2760 
2820 
2880 
2940 
3000 
3060 
3120 
3159 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 16: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) U\NGE: 876 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partieile cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE:. NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 16 



aataatttga cgcatctgga atttatattt ctcatattgt tgtagatttt aacattgtat 6 0 

ttttttcttt tttcttecct ccetgctgec tenetcetct caacagtcet ggtacctggg 12 0 
ctagcttggt tcctttecaa gtqtcaaata ggacacceat cttaccggcc aatgtccaaa 180 
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tgctttcaga aaaccartrt: zzczgcaaag aaaggaaaca ga::ct:gcaaa cZzzaaagzc 1620 
tgtcgtggat tratttatcc tcagattatt gtractgcat caaatctacc -ccti^tgt: tnr 1680 
aagttgcttg aacatraaaa aaaaaaaaaa 1710 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 15: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1089 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(II) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editlerung 

hergestellte partielle cDNA 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 

(III) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 15 



cgctgga t aa 
gt ggaaagaa 
t cgagaccct 
agct t ggaga 
atga 1 1 get a 
aagct t ccgg 
aatcccaagc 
t ggt at ctgt 
tgtttttttt 
at agct caaa 
ct t ct 1 1 ggg 
tt aaacactt 
cacacggtct 
caagct ct at 
tactgt aatc 
1 1 at t gcacc 
ggt tcatcaa 
ccaaaggt ag 
aaat ctgt ga 
ctgcttctct 
ggaagat gag 
caagttctcc 
at agaatcta 
agcacagatt 
ttttttgcta 
ggagagct gg 
agt t a 1 1 aa a 
gactggggaa 



aagcatt aac 
get gtgct ct 
caa t ct ct at 
t gcagt gag t 
catgcgat cc 
at cactcacc 
t caggggctt 
tct ttcgtag 
t tgcatttgc 
aaaggtttta 
aat tagctaa 
tatgtttaca 
tctaagactg 
ctctgagcta 
ctgaaacatt 
gt tagtat ta 
at aaagcaaa 
gaagaaagca 
ggaagt t t aa 
cgaggcact a 
gcaccgagat 
t taagggcct 
t gtggtatat 
at gccct gcc 
t caagaact c 
t t t at t t t ct 
aagcatcaca 
agggggacta 



cat caga t eg 
t cctgtgggc 
tttcacatcc 
gggacggatg 
agaagtgccg 
atttctttac 
ctcagcat tt 
cacagtgt tt 
acagtat aca 
gcatggt caa 
atgatgcaat 
gaatt gagct 
aaggataaat 
taatttgttt 
tgtgttactt 
gattctgtgt 
accttgcaat 
gagggaaat a 
t ct t ccaaag 
gattaggagt 
aagtt cat ca 
gaagcacagg 
gatgt ggtca 
cact t caatg 
cggacct t gc 
gccctgtgcg 
atgtagatct 



agtct cccag 
tt cctttggg 
agtgt tt cag 
ttaggat teg 
ggcagcctac 
tgagagtgtc 
acctaatttc 
atgt ttttcc 
caaaagaata 
acaggct t at 
aaaeetgttt 
gcagaaagtg 
ttaatgeatt 
ttaatgeaaa 
acctttggag 
acct tggaag 
a t cagct aga 
tttcagtcat 
agt caatgtc 
ctt caataag 
ttaggt gtga 
tgtccaaaga 
gcGcctggtc 
aa t aeet act 
ccatggagaa 
acgagt t tea 
ccaggctggt 
ctt aaat caa 



tgaaaggcgg 
taaaggagct 
gtgtggaatt 
aaatggtetc 
aacattgtga 
ecetggcaae 
tgaaaggct c 
tgtttattgt 
tggggttgta 
ggtttaaaat 
tgttttagaa 
caagacatge 
tcagaaacta 
gacactagtt 
gt agaaatta 
ttatgtcatt 
tttacact GC 
eatttecaaa 
agacat cagg 
agacttaaca 
gcactget ca 
aaagcgttaa 
tgtgatcage 
ctcctccat t 
gt 1 1 agagag 
gctggccaag 
ttt-tgtttt 
tgg taaa t aa 



aagt ct at aa 
gcaatgatca 
tgtaaaggcc 
etgaactgta 
eacgget t t c 
tgct taacaa 
t t ctgaaagg 
tttgggtttt 
at gat ectga 
gtgt tattct 
tgtctaggaa 
caatttgaga 
aaca t cacag 
tgataat ata 
t aecaat aaa 
aa t at aggct 
gggacgt tgc 
gteat tat ca 
cctctgttgc 
tgaggtat at 
eccttgctgg 
gt ccat ct t a 
aagaaect ac 
ctccat cact 
gaac t ct t gt 
aaaggagt ca 
ttgttgttaa 
gt caagatga 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
132C 
1380 
1440 
1500 
1 z) 6 0 
1620 



104 



tttattaaaa gaagattacg ttttacaatg 
ttaatgagtt ttaaagatgt aaaacctaac 
tagaggcttt tccgtaaaca tatatcttac 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa 



taactataat ctcttgaatt tggtatctta 2580 

cttttttaaa gctccattgt cttatgtttt 2640 

atataataaa cttttcaaat cttgcaaaaa 2700 

aaaaaaaa 2738 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 14: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1286 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 14 



cgccgcggcc 
gggccgcccg 
gctctcagct 
cct tgcgaag 
ctcct tgggc 
cgaaacgcta 
a ta t gcaaca 
aaaacagtga 
tgtcatttct 
cagatgaata 
gcaaaatgct 
gagaatggag 
tatactgggc 
cctgccatgg 
ttgatattac 
ttcat taagc 
ccctcagaac 
atggggctgg 
aagacctttt 
caggaggcag 
aaccagaagg 
at get teat a 
geeat ggaee 
gaagatgatt 
aaaeaagaga 
aagcetgtgt 



cetcctceea 
ggggaaaaca 
caagggcaaa 
aaet tat ecc 
gt eet tgctg 
tt ct caeagg 
gacacttttg 
caaeataaga 
gaeagoccct 
eaaaccagct 
ttaagcct gc 
eetatgat ge 
tgaagaaet t 
cggt cagt ea 
ttggcaaagt 
et et tagcaa 
teegaaaeet 
tgaagcaatg 
taactctat c 
agaaatacgt 
acggtatggr 
aeattgatea 
aggagat eac 
caggaaacaa 
aaet aecate 
eaeetggaga 



gagcggcagc 
t ggcgt et gc 
t gacacagct 
a tet ggacac 
ttttgtttgt 
t tcagctctt 
ctgggctttg 
tceaatgt gc 
gcgaggaatt 
gacct caata 
cct tccatat 
aaaacact tt 
t gaaagagct 
tatcatgttg 
acaacagcta 
tgcataccac 
ggtgaataag 
ct t gt cat ct 
a t t acaagat 
t ctgcacatg 
eagt t t ecat 
ggagat getg 
agt gaaccct 
acca teeagt 
ttggccagtg 
craagaaat t 



ctttt cccgc 
cctggagcag 
ttgtgaactg 
tgtgctcggg 
gaagtttt ct 
catcagcact 
ccatcagcta 
tgccatcttt 
ggcatcctta 
catgctgatc 
cttgacgtgg 
ttatgttact 
ct ctacttt t 
gaatcatat a 
ccaaaatata 
gagtt agcac 
cacagtgaaa 
ct ttataaga 
atggcaagt c 
a tagaagat g 
gataaccet g 
aagtgcatt g 
cagt ttgtac 
t attcttgaa 
acaagtgttc 
aagttt rgtt 



gegt get gcc 
ttcgtgaaca 
atcaacaaga 
get ctggatg 
atgeccagtg 
tgtaatgggg 
acaaatgcac 
gagaact tat 
agcaagceat 
tctgecagct 
atatgatgga 
attattatgg 
atgaacaggc 
aaaagt at at 
catcteaaat 
aagtgtattc 
ecttcactcg 
agaatat tea 
gtgtgcagtt 
gtgagattt t 
aaaaatat aa 
agctggatga 
aaaagagtat 
actaacatec 
ggagggcagc 
ttgacat ctt 



ttegecgctc 
gtgt ecgaea 
gtggggaaet 
t aeaagaaea 
tteetgaett 
agcacat t eg 
ttgtggaaag 
ctgaaagaga 
agacaaga tg 
ttgtttgcta 
tatctgtaaa 
agggatgatc 
tataactact 
tttagtgtet 
tgtgggtaga 
aaccaacaac 
cgataacaac 
gaggct aaca 
gtctggacct 
tgeaagt at t 
t aacccagcc 
gcggctgaaa 
ggget cacaa 
at cetgaget 
agagaggacc 
cagt ectgtg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
9C0 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN; 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT; 

(A) BIBLIOTHEK; cDNA library 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO; 13 



get ccgt gcc 
ggatct catg 
occ^zccccac 
aaagataact 
tcttgtctct 
cct cgcagca 
at ct caccag 
cct ccagacc 
caacaccat g 
caccrgtggg 
agcccatgcg 
ctgtgaaaga 
atgcaaggac 
ccggca t acc 
cct t ctgagc 
tcctttccct 
ccatagcct c 
gt ccct ggcc 
tcacaagt ac 
agat actaaa 
gtcacct caa 
cctgcccaag 
gtcccccct g 
tagcac t ct r 
gcagcagcaa 
ccccat ccct 
tgcat t caga 
gcat r 1 1 aaa 
ttat t cagt g 
aatctgtcct 
act gcaaat a 
atat ggaatt 
gccr agt aag 
taagaaaa t a 
ttt ct acctt 
aca t a t aca t 
agr !: t gaa t a 
aagact aaac 
aggt t aagt g 
attatarttt 
aacaagaati 
agrartgttt 



agcat get ac 
act ccagcag 
t rgggtgttt 
ttgtgtgtct 
tct cacaggt 
gatgtt cccr 
tgt gctcact 
cacgacccca 
ct gggctata 
gr ctgt gccc 
gaagagaagc 
t gcttctaca 
ttcctgtgcc 
aagaagaccc 
acctt ccaca 
t t aggagctt 
accct cagtc 
t ccctccacc 
aacaccac t t 
ggt ttttgca 
aagct caacc 
gagct gcctg 
t tgggcttct 

gccctggggc 
gaacccccac 
cat gt gt t ct 
t aattgat t t 
t gt cagt t ac 
at gactggct 
gagtgttcat 
tr gt cataac 
t aat cgraag 
ggaactatgg 
acctttatat 
cagggrrgga 
r-tcrtgtgg 
tt ccacaa 
tggttgtcag 
gtiaaaataat 
taacaggaar 

r'aat caeca 



cctgggaggc 
caccagctgc 
titgtttgttt 

trgaatcrt c 
gt caatcagt 
gtgagaagac 
acaaaatggc 
agaggcacc t 
tggagctagg 
cccctagcgg 
cccggaagga 
agtrt ctgrgc 
actcacagga 
ccat ct cgcc 
ctgcccagaa 
ccccagaaca 
cctcgg^atc 
ctacctcara 
ata^cagtt t 
caggtt ttga 
cagat gctgt 
ggcagctgcG 
ctggggaat c 
ttgccatggg 
cagct ggcac 
1 1 aaagt gt a 
aatatgagaa 
tgagatgat a 
get ttgtacc 
caacatccaa 
ccat gat eat 
aaaggt t t gg 
gat a tact at 
t gragt 1 1 ag 
agcaaragag 
gatgcrgeaa 
t '^aeauCtga 
ceaggcgt ca 
t'!iaagaaaa*i 



acat ccaggc 
tetctttcet 
tagcaattca 
aggt atttgc 
agacaaact t 
aggcaaat t g 
gt t caacegg 
ct 1 1 gggtgt 
ggcect ccat 
gagcaccgag 
aaccaaggaa 
tgtgcgaegc 
ceagagattt 
gcrgatgaaa 
1 1 cat t ccaa 
cgggcttgca 
agccgcecag 
cccrggctct 
ct ccccactt 
gtttgaggac 
t ctggctaag 
gaacct aaca 
ccctcctgct 
t ttgccceac 
cactgtgagc 
tggct ctgcc 
ttt t tcgtat 
agatttggaa 
agagaattct 
aaat t taatg 
aat gacggct 
aat gt taact 
at t t ctccaa 
gact aggctg 
1 1 act ar tac 
ttctccattt 
-gtgagt-a- 
cagaaaaaaa 
gtcaaaggca 
attactggaa 
aaactactac 



tt gggaaacg 
ct t ccaagt a 
gagct caaga 
a r a g g a a t c a 
cr gggaggac 
get acccat t 
aaagaccacc 
gaggagiigt-g 
gcggccagca 
gtgctactgg 
aagaagcace 
cacct ggt gg 
gggegcaagg 
gagagct tge 
ctgaagger g 
agtagct t ge 
cct a t gcage 
cct ccgceac 
gcaageet gc 
ttgcctctgc 
ggaaatgetg 
atacct gcc t 
acccaaaa t a 
aggt t aagct 
ct gggccage 
a t cct gcet G 
tct g gaa gat 
aacgagact g 
egaact gea t 
aacgcgt gt t 
gcr at at a t a 
aaataaettr 
a t e t gggaga 
tgratt r ct t 
eatageeaac 
tacagaagca 
caet t eat 
aaaaaaar ca 
tzzzg czqao 
ttaaaaatat 
zzaaqcz get 



ggggtgteet 
gaett ccgtt 
t aaagacer "c 
gaggagt t aa 
tieggreearg 
ct ccccagaa 
t gaaaaacca 
ggaagaagr a 
gtggggaect 
aceacct caa 
agt gcgaeca 
t ecaeacagg 
atcaccecac 
agaecggaga 
ctgcettgec 
cagctgaggt 
cgct geeaga 
ccct t eccaa 
ccct caaage 
aagagcet ca 
gt aaagtaaa 
ctctggaece 
cett t gggaa 
gtetggggca 
t cecectgcc 
atttceatea 
gtt ttaagaa 
ggaceatgge 
gtattgt gee 
ctgtaatcaa 
agtgtttgte 
atgtggcaet 
atct t caaaa 
tTicagggazr 
ctgtagtiett 
r ttt aaat gt 
aeetraaaga 

tctaaraLtg 
atiataiatia 



60 
120 
130 
240 
300 
3 60 
420 
480 
5 4 0 
600 
660 
720 
780 
340 
900 
960 
1020 
lOaO 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1500 
1560 
1620 
1680 
1740 
1800 
13 60 
192 0 
198 0 
2040 
2100 
216 0 
2220 
2230 
2340 
2 4 0 0 
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(A) LANGE: 833 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 12 



attacaggca 
acacctt t at 
tatgtaaaag 
catacat 1 1 c 
aaaatact t g 
at ccagcaag 
ggcagaaat g 
ctaccaaaga 
tttatagatg 
ctcatgattg 
ggagaaaccc 
aaaactgccg 
ttgtaaaat a 
teat tt tact 
cttgtgct aa 
aactggga tt 
tgtaggctgt 
atgaagaaga 
attatgcaca 
tttcttctgc 
cttat at ata 
tcagt act ac 
ccaagt t act 
acagt cagtg 
aataaaaaaa 



tgagccact g 
ccct caaa t a 
aaatcr gaaa 
tccagtt ggt 
ct gt aaaccc 
caaact t tga 
aaaagtgtct 
catttagaga 
gttaagt tga 
t tgcagcct c 
ttarat 1 1 1 g 
tttt t catat 

atcagccact 
gtgtttt aaa 
gctccct ccc 
gggagct t tg 
c a a g g a a c 1 1 
get cagt gaa 
ataaa tgt at 
tatatatata 
tgaggat gt t 
ct t gccagt t 
t aaat gt 1 1 1 
attcatagat 



tacccagcct 
aaacaagt gc 
tt tagctgta 
ttgctctt tg 
ccagt gcct t 
ggtgctaatg 
cacaagagac 
agaagtgaat 
gaattaat t a 
aacgtctt ag 
caaactgt cc 
tat ttcccca 
gaaaa taagc 
agtgaact ct 
aacat tgt tt 
tcagttcttt 
ccataggt ag 
cattataa tg 
gatgaagt ta 
gctcattt ca 
gatagat aga 
tttctgagga 
atgtcagt aa 
tcatttacat 
ttcatttaaa 



tt cctt ataa 
tcagt tctta 
gaa taaaact 
ct t gtt gaag 
caactctttt 
aaagtaaagg 
atcactacGC 
tgagtcaggg 
tgtttatcat 
gcagt aaaac 
at t cgt taaa 
cct cctactt 
at taactgga 
tacagagatg 
actgt taaag 
aaaaaacaag 
at acaatgta 
t accaggtag 
caat t t t tct 
t t atgtgcct 
t agatagata 
tgtttttgtt 
actat tgtaa 
gt tttca tta 
c 



aat t caaaga 
ccgt gccct t 
tgat aaa t aa 
taar aaaccg 
ggcagaat at 
aaggtggtat 
acgtggggtc 
tgat ggt gaa 
ggatggct ac 
ttgt ctgcag 
tttattgtaa 
tttttttttt 
atgt tt caaa 
tacat ttaag 
gggaa t t gca 
agt caaggct 
gaagt a t act 
aggaca 1 1 at 
cgcagct ttg 
tgct ccct ga 
gat atatgag 
ctgctggat t 
tggcttagca 
tatcagc t ta 



gaaaat 1 1 ct 
gcaaggt ct a 
aaagaaaaaa 
ttttaaagag 
ttttaaagaa 
ttctagtttt 
tggctgct t t 
cactacat at 
taataccaag 
cactaaaggg 
cctaatiacca 
tttttgct ac 
caatt t tgct 
ataaaat t ag 
cattatattt 
cacaccaact 
t t t t t aaagc 
tat tcaaagg 
ttgctat tat 
ttgtgcaaag 
agagata t at 
aagttatt t t 
cactagt cgt 
tcaaa tcctt 



(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 13: 

(1) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2409 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
840 
900 
960 
1020 
1080 
1140 
1200 
1260 
1320 
1380 
1440 
1471 
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agat acrgca 




igaaagccc 


aagtcct: 


-gg 


aagct 


1 1 ccc 


cagt 


gaagga 




t gact 




7 2 C 


gccrcacgct 


r aacr ggtag 


tgcccacaag 


cctggcagct 


gtagagccgc 






780 


acacctaccz 


caccgcgcag 


gacccr gagt 


gaggaggagg 


agct 


ggaaac 


c 


tgggg 


tggg 


34C 


ttggccaaag 


gagaacct ca 


agct cct 


ggc 


ctgat 


ccagc 




tcctgc 




caagg 


cage 


900 


tt agcccatc 


cagactggt c 


ctgaagt 


ctg 


tccct 


ccatt 


ggcatgaagt 


c 






960 


gcagnccggc 


cr cacaggcr 


gzacztz 


cat 


ggtgc 


t ct ct 


acct 


tctggc 




cccat 


ccoa 


1020 


gaacanrcgt 


gagcgaattc 


gcaagca 


nac 


t agca 


t gt ga 


t a 1 1 


agggag 






lOSO 


attattgar g 




:gatgt:aaa 


aaaaaaa 


















110^ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 11: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 585 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 11 



gtgaatatgt 
gggggcagga 
taagt gggct 
tcccct cct t 
gggaaggct t 
tgggtctcag 
ga tagaagt g 
agtggt gaag 
ggatgcaggg 
tggt cat tgc 
t tgacaatgt 
ggctggtggg 
t tgtgatgtt 
tt caatgggc 
tctgtgtttc 
cat ctctCGc 
tccacgcctc 
cttggggaag 



gt gt a t a t gt 
cagt gtggaa 
t- tat gctaa 
get gt ca t ct 
t aggaggacc 
t gcagaggga 
a t aaagagct 
ccaggacata 
gaaatcttgt 
cgtt tgagct 

gggggggtgg 

gaggcaggag 
ggcaggggag 
acaaaattga 
cccct gccct 
t catttctgg 
t t t tggacat 
cctggggttg 



gtgtgtatgt 
tctctagggt 
aagcctctgg 
agcccaqaca 
acccaggaca 
cagtgactgt 
aagaggagct 
ggagatggag 
ctgttaatga 
gctgattttc 
gggatccagc 
aatacccctc 
gggagacctg 
gtgcttgatt 
cccagactgt 
agcagggcct 
taaaggt t ga 
gccggcttat 



gtgtgtgggg 
gtatgggtag 
ggatatctgt 
ctct get tgc 
ggatgaccat 
ggatggttgc 
tctgggagcc 
cagggctgtg 
aataggggtg 
atgagtcgcc 
ttattctttt 
cctaagccct 
ggtggtgact 
ttaggtttta 
gt ggccagt t 
gagacGCtgc 
1 1 gat gcaaa 
ggggttgcgg 



tttggggtag 
gt agggggca 
tttgaaaata 
t ctctggct g 
gctgccatct 
agtctctggt 
ttggaggagg 
agaggaggag 
gggtggggtt 
ttcaaaactc 
attttcaagt 
tagtgtgtgc 
gagttccct t 
tttttttatg 
gaaagtgt ct 
cacat ct cct 
acaact 1 1 ac 



aagggaggga 
cagt t agttc 
aagataggtg 
tct get ccct 
gctct ggagc 
gggaggtgag 
tcagt cttgc 
attctgagga 
tggggtgggg 
tcgtgt aggg 
ccattct tgg 
cgagct tgct 
tatcaaaccc 
aatgt ccaaa 
ggtttgtgtt 
atgctctgca 
aacggggtgg 



60 
120 
180 
240 
300 
360 
420 
480 
540 
600 
660 
720 
780 
340 
900 
960 
1020 
1062 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 12; 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 



100 



TCAGCTGTAT TTCCAGTAAC ACAGCATCAT 
AGTCTGAGCT AGCACCACCC TCAGCCAGGC 
TCAGATTCAC CTGGAGGCCC TCAGACCCCC 
GGCTACCGCA GTAGTTTCTG GAGAGCACGT 
AGCACAGCTT TCAAGATACT ATTTTAAAAA 
ATTGGAATGG CAAGTTTAAA CCTTTGTTGT 
ACTGGTATGG AGGTGACTGC TTTGTAAGGT 
CTGATTTTGT TTTAGCTGTA ACAGGTAATG 
TTTGGTCAAG GTGACAGCCT CCTGTCTGAT 
GTGGGCTCAG TTTGATGTCA GTGTCTGGGC 
CAGGTAATTA ATATTATGAC CCACTTCTAT 
ATCATCTGCA AGTTTCAAGA AGTATTCTGC 
CTATTGTTGG TTGCTAAATG TGAATCACGC 
TTGTGACATT GTGACAAGCT CCATGTCCTT 
TCAACTTCGT GGTTGGATGG GGCCGGAACA 
AGACAAAACA GTACTCACTG AGTGTTTTTC 
GTTTAAGATG TATATTTAGA ATGACATCAT 
CCCTACAATG GGAAATGTCA CAAGAATGTG 
AAAATTCCTA AAGAGAATG 



CGCACTGACT GTGGCGCACT GGGGAATAAC 168 0 

TACAACGACA GCACTGGAGG GTCTTCCCTC 17 4 0 

AGGGTGCACG TCTCCCCAGG TCCTGGGAGT 1800 

TTTCTTCATT GATAAGTGGA GGAGAAATGC 18 60 

CACCATGAAT CAGATAGGGA AAGAAAGTTG 1920 

CCATCTGCCA AATGAACTAG TGATTGTCAG 198 0 

TTTGTCGTTT CTAATACAGA CAGAGATGTG 20 4 0 

GTTTTTGGAT AGATGATTGA CTGGTGAGAA 2100 

GACAGGACAG ACTGGTGGTG AGGAGTCTAA 2160 

TCATGACTTG TAAATGGAAG CTGATGTGAA 22 20 

TTACTTTGGG AAATATCTTG GATCTTAATT 2280 

CAAAAGTATT TACAAGTATG GACTCATGAG 2 34 0 

GGGAGTGAGT GTGCCCTTCA CACTGTGACA 2 4 00 

TAAAATCAGT CACTCTGCAC ACAAGAGAAA 2 4 60 

CAACCAGTCT TTTTGTATTT ATTGTTACTG 2520 

AGTTTCCTAC TGGTGGTTTT GATATTGTTT 25 80 

CTAAGAAGCT GATTTTGCTA AACTCCTGTT 2 64 0 

CAAAAATAAA AATCTGAGGA AAAAACCCAA 2700 

2719 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 10: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 786 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



60 



180 
240 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 10 

gggccgggca gcccagctga aggcaataag ctgggctcac cgctgcagca gagttctgtg 

ctagccgggc ataggggcga gagaaggccc agaggcgacg tcagagagaa gcaactgcgc 120 

cccggtgaag agaagctcgc ccatcaccgg ctgggagcca gctttcagtg aagatggcag 

ggccagaact gttgcttgac tccaacatct gcctctgggt ggtcctaccc atcgttatca 

ctcttcgtag acargatccg ccactacgtg tccatcctgc tggagagcga caagaagctc 300 

acccaggaac aagtatctga caggggacga ggcacccaca gtccctctcc cataagcctg 

ccaagaagat tgatgtggcc cgtgtaacgt ttgacctgta caagctgaac ccacaggact 

tcattggctg cctgaacgtg aaggcgactt tttatgatac atactccctt tcctatgatc 

tgcactgctg tggggccaag cgcatcatga aggaagcttt ccgctgggcc ctcttcagca 

tgcaggccac aggccacgta ctgcttggca cctcctgtta cctgcagcag ctcctcgatg 600 

ctacggagga agggcagccc cccaagggca aggcctcatc ccttatcccg acctgtctga 660 



360 
420 
480 
540 



99 



CTTTCACTGT TCTCACAGGA CATGTACCTA 
TTTCTGGATT TTTAAATTAA TAAAAAAGTT 
AAGTAAAAGG A 



ATTATGGTAC TTATTTATGT AGTCACTGTA 660 
AATTTTGAAA AATCAAi^-AAA AAJU\GPJ^GG 7 20 

731 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 5 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE; 2719 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteilte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 5 



CAAGGGTGAA AGATGAATAC AATAACAACC ATGAACCCAC CTCACGGAAG 

ACTTTGAACA GAAGTCATTG CAGTTGGGGT GTTTTGTCCA GGGAAACAGT 

GAAGGATGTT TTGGGGAAGG AACTGGATAT CTCTCCTGCA GCCCAGCACC 

GGACGGGCCT GGGGGGCGAG AAAGGCCCCC ATGCTCATGG GCCGCGGAGT 

AGATAGGCAC CACCGAGTTT AAGATACTGG GATGAGCATG CTTCATTGGA 

TTTACACGTC AGTATTGTTT TAAAGTTTCT GTCTGTAAAG TGTAGCATCA 

GA.GTTTCGCT A.GCAGCGCAT TTTTTTTAGT TCAGGCTAGC TTCTTTCACA 



GAAGGTGCAG 


60 


TGCCCTCCTC 


120 


AGAAACATTT 


180 


TTATTTTAAG 


240 


ACTCCCGGCA 


300 


CCTTAAAAGG 


360 


TGGAGTCTTC 


420 


GGCTTGCATC 


480 


GTAATATATT 


540 


TTTAGGGGAA 


600 


ATAGGCAGAC 


660 


TTACTTGCCA 


720 


GAACTTTAAA 


780 


ATTCTATTTG 


840 


AGTACCATTT 


900 


CTGGAGTGGC 


960 


AGCACCCAAA 


1020 


CCGATACTCA 


1080 


ACAGTGGACT 


1140 


TTTCTGAGCT 


1200 


CTTTTTTTGC 


1260 


TTATTAAATA 


1320 


GAGATACCCA 


1380 


GTGGACCTGT 


1440 


TTCATTTTAT 


1500 


TATATAAA^A 


15 60 


TAJ^TGCTGTC 


162 0 
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GCCCCGGGCC 
TGCCACTTTC 
GCACTTTTTA 
TCAGAGCCAG 
GTTACTATAA 
AAAGATATTT 
AATGAGTAAC 
CACTGAACTC 
ATCTAGGCTC 
TTATTTAAAA 
CTGTGTGCTT 
GCCTTCACCT 
ACTTTATGTA 
AATCTAGAAA 
TTCTCCCCGA 
ATGCAGGGCT 
CTGTGGGGTG 
GTATCACATT 
ATGGATACGC 
TTTTTTTTCT 



GGCGGGTTTC 
AAAGTGGTCC 
TTTTTATTTT 
TTTTTAAGGG 
GAGTAATTGC 
GACCGTTTCC 
TCCTGTCACC 
CTCTGTGATC 
CCAGCAGGCT 
TACTAGTGTC 
TGTAGAGCCA 
GCATAGTCAC 
TAGCCACAGT 
ATGCATTCAT 
GCTCCCCTGT 
ATGCACCTGC 
TTACGCATGC 
ATAAATCCCA 
CTTATTTGAT 
TTTTTGCTAC 



TCTAACAAAT 
CCTGGGGAGC 
ATTTTTATTT 
ACACCAGAGC 
CTAACTTGAT 
AAAATTCAGA 
ACTCTGAAGG 
TAGGATGATC 
ACTTTGAAGG 
ACTTTCTGAG 
GCTGCTTGCT 
TCTTTTGATG 
TCATCCCCAA 
ACAATTACAG 
TCCCCTTCAT 
AGGCACGTGT 
CTGCTTTTTT 
CTCGCTCTTT 
TTAACTAGTT 
TGCAAACGAT 



AAACAGAACC 
TCAGCCTCAT 
TTTTTTTAGC 
CGCAGCCTGC 
TTTTCATCTC 
TTCTGCCTCT 
TCCAGACAGA 
TGTTCCCCCT 
GAACAATCAG 
TACCCGCCGC 
CACAGCCACA 
CTGGGGAACC 
CCCTAGTCTT 
AATTCAAATA 
TGAAAACCAC 
GTATGCACTC 
CACTTAATAA 
TTGATGGCCA 
CCCTAATGAT 
GCTATAATAA 



CGCACTGCCC 
CCTGATGATG 
ATCCTTTTGG 
TCTGATTCTA 
TTTAACCAAA 
GCGGATAAAT 
AGGTTTTGAC 
CTGATGAACA 
ATGCAAAAGC 
TTCACAGGCT 
TTTCCATTTG 
AAAATGGTGA 
CGAAATGTTA 
TTGCAAAAGG 
CACGGTGCCA 
CCCGCTTGTG 
TACAGCTTGG 
CATAATAACT 
GGACTTTTAA 
ATGTCCTTAT 



AGGCGAGCGT 
CTGCCAAGGC 
GGCTTCACTC 
TGGCTTGGTT 
CTTGTGGCCA 
ATTTGCCACG 
ACATTCTTAG 
TCCTCTGATG 
TCTTGGGTGT 
GAGTCCAGGC 
CATCATTACT 
TGATATATAG 
ATATTTGATA 
ATGTGTGTCT 
TCTCTTGTGT 
TTTACACAAG 
AGAGATTTTT 
ACTGCATAAT 
GTTGTTTCCT 
CAAAAATG 



180 

240 

300 

360 

420 

480 

540 

600 

660 

720 

780 

840 

900 

960 

1020 

1080 

1140 

1200 

1260 

1318 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 4: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 731 Basenpaare 

(B) TYP: Nukieinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN- 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 4 

CTTGGGACAA GACTCTCACC AGCACATCAC ACACGTTCTC CTTGGAAGAG AGAAGCAGTA 60 

CATCCCGGTT GAGAGGTCAC AAAGCATTAG TGGAAGAAAT GTGGTAAAGG GGGGAAGGTG 120 

TTATGCGGCT GCTCCCTCCG TCCCAGAGGT GGCAGTGATT CCATAATGTG GAGACTAGTA 18 0 

ACTAGATCCT AAGGCAAAGA GGTGTTTCTC CTTCTGGATG ATTCATCCCA AAGCCTTCCC 24 0 

ACCCAGGTGT TCTCTGAAAG CTTAGCCTTA AGAGAACACG CAGAGAGTTT CCCTAGATAT 300 

ACTCCTGCCT CCAGGTGCTG GGACACACCT TTGCAAAATG CTGTGGGAAG CAGGAGCTGG 3 60 

GGAGCTGTGT TP^AGTCAAAG TAGAAACCCT CCAGTGTTTG GTGTTGTGTA GAGAATAGGA 4 20 

CATAGGGTAA AGAGGCCA;i.G CTGCCTGTAG TTAGTAGAGA AGAATGGATG TGGTTCTTCT 4 80 

TGTGTATTTA TTTGTATCAT AAACACTTGG AACAAC.^WVG ACCATAAGCA TCATTTAGCA 54 0 

GTTGTAGCCA TTTTCTAGTT AACTCATGTA AACAAGTAAG AGTAACATAA CAGTATTACC 60 0 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT; 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 2 

AAGACCCCGT GTCTACAAAG CAAAACGAAA AACAACAAAT GGAGTTGTGC TATGTTGTAT 60 

TGCTTTGCAC AAAATTAGGA ACAGGTGTTT GACP^JVTTGAA TTTGTTTTCT GTGAATTCTA 120 

ACCTCTAA.AG GCATGCTTAG AGGTCAAGGA CCTTCCTGTG TAGTTGGTGC AAAAGCAATC ISO 

TCCACAGGAC AGCACTGCTT CCATGCTTCA TACATCAGGA AATGAGGCCA GAACTTGAGT 24 0 

ATTTACTAAC ACGTTTTTCA AAAGATGTCA GTGTTATACC TAAAGCTAAA AAAAAGCAAG 300 

GGTTTGTCAT AGAGGGAACC TCTAAATAAT TTCAGGGGTA GGGGAGATGT TGTCAATAGG 3 60 

AAATGGGATA AAATATCAAG AGACAATGAA AACACTGCCT TGACATGAGG ACCAGCAAGT 4 20 

TTATTCTTTT CATTTTCAGT GATGTTGGGA ATGGACTGGG TTTTAAAAGG GAGCTTGAAG 4 80 

AGGGAATGTT TGACAGTCAC AGAAGGTTCC TGCAGCAGAT GCCTCTTTTA GCCATTTCTC 54 0 

ATTTTTTTCC TCAAATTTTA CCTACTGAGG CTCAAGCCTT CACAGTGAGC TGATGGTCTC 600 

TACAGGGGAG GGGAGTCTAG GGAATTTATT TGGTATTTGT AAGGCAAGAG GTGATTTCTC 6 60 

TCTAATATAT CTGAGTTATT GCTCATTTAA AACTGTTAAG TCCAGTATAA TTTTCCCTGA 720 

TATGAAAAAA TGTGCATTTT TTTCACTTAG CAACAAAGTA CCTTCTAATT TCCAATAGTC 78 0 

CGTGAAAGTT GGGGCTGAAG TACCTAAGTG TGAATGTCTC TCCCGTTAAA CTGAGTGTAG 840 

AAATCTGAAT TTTTAAAAGA GCTGTAACTA GTTGTAAGTG CTTAGGAAGA AACTTTGCAA 900 

ACATTTAATG AGGATACACT GTTCATTTTT AAAATTCCTT CACACTGTAA TTTAATGTGT 960 

TTTATATTCT TTTGTAGTAA AACAACATAA CTCAGATTTC TACAGGAGAC AGTGGTTTTA 1020 

TTTGGATTGT CTTCTGTAAT AGGTTTCAAT AAAGCTGGAT GAACTTAAAA AAAAAAAAAA 108 0 
A 1081 



(2) INFORMATION USER SEQ ID NO: 3: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) |J\NGE: 1318 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteilte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 3 

GCCAJ\.AGCGC AGGGTCAGCG ACACTTCTTC CGGCCC?S^CG CCGTGCATGG AGCGCATCCT 60 
GGGGCGCACG CATTACAGCG AGCTGCGC.A-. GPA.GAGCTGA GTCGCCGCAC GAGGGGCZGG 12 3 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:1 



ATTGCATCAG 
ATGAGGGGGA 
CAGCCTGGGG 
GTCAGGATTT 
CTTCGGAAAG 
CTGGAAGAAC 
AGCGTGGAGC 
TTGAACAAGG 
CTGGAGGAAG 
TCGCTGCGGG 
TGTGACAGGG 
GGGATTGAGG 
CACAATGCCC 
AAGAAGAGTG 
CTGGI\AGCAC 
ATGGGCGCCA 
CTGGCCTTCC 
TCCGAGAATG 
CCACCGCCCG 
CAGCCCAAGA 
TGATGAAGGG 
ACCAGGGGTT 
AGGAGAAGAT 
ACCCAAAGAA 
AGAACATCGC 
TGTGGTCTGA 
CCCTGAAGAA 
GTCAGCGGAA 
ACCTGGGGGA 
AGCAGGAGGA 
GCGCCGTGTC 
TGGCCGGCCG 
GCAGGGTTGG 
ATGTCTCGTG 



CCCGCCTGGA 
CGGAGATGTG 
ACACAGCCAA 
ACATCAGAGC 
CCCTCGAGCA 
CTGAAGATGC 
TCTGGCTTGC 
CGCGGGAGAA 
CCAATGGGAA 
CCAACGGTGT 
CTGGGAGTGT 
AGGAAGATCG 
TGGAGTGTGC 
TGTGGCTGCG 
TCCTGCAGAG 
AGTCCAAGTG 
AGGCCAACCC 
ATGAGTACGA 
GGTGTTCATG 
TCTGTGCGAG 
GCAGATCGAG 
GAAGAAGTGT 
TGGGCAGCTT 
CCCTGGGCTG 
AAATACACTC 
GGCCATCTTC 
GTGTGAGCAT 
GATCACCAAG 
TGCCTGGGCC 
GGTGAGGAAG 
CAAGGACATC 
CATCAAGAAC 
GCCGCATGTG 
TCAGAAAAAA 



AGAAGTCACT 
CCCCAAGAGT 
GGCCGTGGTA 
CGCAGAGCTG 
TGTTCCAAAC 
TAGAATCATG 
TCTGGCAAGG 
CATTCCTACA 
CACGCAGATG 
GGAGATCAAC 
GGCCACCTGC 
GAAGCATACC 
ACGAGCCATC 
CGCCGCGTAC 
GGCTGTGGCC 
GCTGGCAGGG 
CAACAGTGAG 
GCGGGCCCGG 
AAGTCTGTGA 
GAGGCCCTGC 
GAGCAGAAGG 
CCCCACTCCA 
ACTCGAGCAC 
TGGTTGGAGT 
ATGGCCAAGG 
CTCGAGGCAA 
GACCCCCATG 
GCCAGGGAGT 
TTCTTCTACA 
CGCTGTGAGA 
GCCAACTGGC 
ACCTTCTGAT 
GAAGGGCTCT 
AAAGAAAAGA 



GGGAAGCTAC 
GAAGATGTCT 
GCCCAAGCTG 
GAAACGGACA 
TCGGTTCGCT 
CTGAGCCGAG 
CTGGAGACCT 
GACCGACATA 
GTGGAGAAGA 
CGTGAGCAGT 
CAGGCCGTCA 
TGGATGGAGG 
TACGCCTACG 
TTCGAGAAGA 
CACTGCCCCA 
GATGTGCCTG 
GAGATCTGGC 
AGGCTGCTGG 
AGCTGGAGTG 
GGCACTATGA 
AGATGATGGA 
CACCCCTGTG 
GGGCCATTTT 
CCGTGCGGCT 
CGCTGCAGGA 
GGCCCCAGAG 
TGCTCCTGGC 
GGTTCCACCG 
AGTTTGAGCT 
GTGCAGAGCC 
AGAAGAAGAT 
TGAGCGGTTG 
GAGCTGTGTC 
AAAAAGGGGG 



AAGTAGCTCG 
GGCTGGAAGC 
TCCGTCATCT 
TTCGTGCAAA 
TGTGGAAAGC 
CTGTGGAGTG 
ATGAAAATGC 
TCTGGATCAC 
TCATCGACCG 
GGATCCAGGA 
TGCGTGCCGT 
ATGCTGACAG 
CCCTGCAGGT 
ACCATGGCAC 
AAGCAGAGGT 
CAGCAAGGAG 
TGGCAGCCGT 
CCAAGGCGCG 
GGTGCAAGAC 
GGACTTCCCC 
GAAGGCGCGG 
GCTTTTGCTC 
GGAAAAGTCT 
GGAGTACCGT 
GTGCCCCAAC 
GAGGACCAAG 
CGTGGCCAAG 
CACTGTGAAG 
GCAGCATGGC 
TCGGCATGGG 
CGGGGACATC 
CCATGGCCGG 
CTCCTTCATT 
CGCCCGGGGG 
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15 
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CTGTTTTGGA 


16 


20 


ATTGACTCGG 
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80 


ACTGAGGAGC 


17 


40 


GAGCTGTGGT 


18 


00 


CTTAGGCTGG 


18 


60 


TCTCCGTGGG 


19 
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AiiJVAGTTTTT 


19 


80 


C 


20 


31 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 2: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: JQ81 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STrang: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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Die erfinderischen Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No. 1 bis Seq. ID No. 76 der 
ermittelten Kandidatengene und die ermittelten Aminosaure-Sequenzen Seq. ID No. 
77 bis Seq. ID No. 160 werden in dem nachfolgenden Sequenzprotokoll beschrieben. 

Seq ue nzproto ko 1 1 

(1) ALLGEMEINE INFORMATION; 

(1) ANMELDER: 

(A) NAME; metaGen - Gesellschaft fur Genomforschung mbH 

(B) STRASSE; Ihnestrasse 63 

(C) STADT: Berlin 

(E) LAND; Deutschland 

(F) POST CODE (ZIP); D-14195 

(G) TELEFON; (030)-8413 1672 

(H) TELEFAX; (030)-8413 1671 



(ii) TITEL DER ERFINDUNG; Menschliche Nukleinsaure-Sequenzen aus 

Brustgewebe 

(iii) Anzahl der Sequenzen; 1 54 

(iv) COMPUTER READABLE FORM; 

(A) MEDIUM TYPE; Floppy disk 

(B) COMPUTER; IBM PC compatible 

(C) OPERATING SYSTEM; PC-DOS/MS-DOS 

(D) SOFTWARE; Patentin Release #1.0, Version #1.25 (EPO) 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO; 1; 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK; 

(A) LANGE; 2031 Basenpaare 

(B) TYP; Nukleinsaure 

(C) STrang; einzel 

(D) TOPOLOCBIE; linear 

(ii) MOLEKGLTYP; aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH; NEIN 
(iii) ANTI-SENSE; NEIN 

(vi) HERKUNFT; 

(A) ORGANISMUS; MENSCH 
(C) ORGAN; 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT; 

(A) BIBLIOTHEK; cDNA library 
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DNA-Sequenz Peptid-Sequenz 
S q. ID. No. S q. ID. No. 
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DNA-Sequenz n P ptid-Sequenz n 

S q. ID. No. Seq. ID. No 
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TABELLE II 

DNA-Sequenzen Peptld-Sequenzen 
Seq. ID. No. Seq. ID. No. 
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Ferner konnten zu den einzelnen Nukleinsaure-Sequenzen die Peptidsequenzen 
(ORF's) bestimmt werden, die in der Tabelle II aufgelistet sind, wobei wenigen 
Nukleinsaure-Sequenzen kein Peptid zugeordnet werden kann und einigen 
Nukleinsaure-Sequenzen mehr als ein Peptid zugeordnet werden kann. Wie bereits 
oben erwahnt sind sowohl die ermittelten Nukleinsaure-Sequenzen, als auch die den 
Nukleinsaure-Sequenzen zugeordneten Peptid— Sequenzen Gegenstand der 
vorliegenden Erfindung. 
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2.2 Fisher-Test 

Urn zu entscheiden, ob eine Partial-Sequenz S eines Gens in einer Bibliothek fur 
Normal-Gewebe signifikant haufiger oder seltener vorkommt als in einer Bibliothek 
fur entartetes Gewebe, wird Fishers Exakter Test, em statistisches 
Standardverfahren (Hays, W. L.. (1991) Statistics, Harcourt Brace College 
Publishers, Fort Worth), durchgefuhrt. i.-f,„i.^i* 
Die Null-Hypothese lautet: die beiden Bibliotheken konnen bezuglich der Haufigkeit 
zu S homoioger Sequenzen nicht unterschieden werden. Falls die Null-Hypothese 
mit hinreichend hoher Sicherheit abgelehnt werden kann, wird das zu S gehorende 
Gen als interessanter Kandidat fiir ein Krebs-Gen akzeptiert, und es wird im 
nachsten Schritt versucht, eine Veriangerung seiner Sequenz zu erreichen. 

Beispiel 3 

Automatische Veriangerung der Partial-Sequenz 

Die automatische Veriangerung der Partial-Sequenz S vollzieht sich in drei Schritten: 

1 . Ermittlung aller zu S homologen Sequenzen aus der Gesamtmenge der zur 
Veri^ugung stehenden Sequenzen nnit Hilfe von BLAST 

2 Assemblierung dieser Sequenzen mittels des Standardprogramms GAP4 
(Bonfieid, J. K., Smith, K. F., und Staden R. (1995), Nucleic Acids Research 
23 4992-4999) (Contig-Bildung). 

3. Berechnung einer Konsens-Sequenz C aus den assemblierten Sequenzen 

Die Konsens-Sequenz C wird im allgemeinen langer sein als die Ausgangssequenz 
S Ihr elektronischer Northern-Blot wird demzufolge von dem fiir S abweichen. Em 
erneuter Fisher-Test entscheidet. ob die Altemativ-Hypothese der Abweichung von 
einer gleichmaBigen Expression in beiden Bibliotheken aufrechterhalten werden 
kann 1st dies der Fall, wird versucht, C in gleicher Weise wie S zu verlangem. Diese 
Iteration wird mit der jeweils erhaltenen Konsensus-Sequenzen C/ (/: index der 
Iteration) fortgesetzt, bis die Alternativ-Hypothese venworfen wird (if Ho Exit; 
Abbruchkriterium I) oder bis keine automatische Veriangerung mehr moglich ist 
(while Cj > Ci-r, Abbruchkriterium II). 

Im Fall des Abbruchkriteriums II bekommt man mit der nach der letzten Iteration 
vodiegenden Konsens-Sequenz eine komplette oder annahemd komplette Sequenz 
eines Gens, das mit hoher statistischer Sicherheit mit Krebs in Zusammenhang 
gebracht werden kann. 

Analog der oben beschriebenen Beispiele konnten die in der Tabelle I beschriebenen 
Nukleinsaure-Sequenzen aus Brustgewebe gefunden werden. 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 76 



NORMAL TUMOR Verhael tni sse 

%Haeufigkeit %Haeuf iglceit N/T T/N 



Blase 


0, 


0000 


0 


0153 


0,0000 


undef 


Brust 


0 


0080 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Eiers tock 


0 


0030 


0 


0078 


0. 3895 


2.5671 


Endokrines_Gewebe 


0 


0036 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Gastrointestinal 


0 


OOOQ 


0 


0190 


0 . 0000 


undef 


Gehi rn 


0 


0017 


0 


0033 


0 .5161 


1. 9377 


Haematopoetisch 


0 


0056 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


unde t 


undef 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hoden 


0 


0000 


0 


0117 


0.0000 


unde f 


Lunge 


0 


0012 


0 


0024 


0 . 5267 


1 .8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Muskei-Skelett 


0 


0069 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0021 


1. 1186 


0.8939 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0031 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0030 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


.0000 










Weisse Biut koerperchen 


0 


0035 











Entwickiung 
Gas trointenst inal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0031 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0062 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



■ , Brust 


0 


0136 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines_Gewebe 


0 


0735 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0077 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 74 



NORMAL TUMOR Verhael 

%Haeufigkeit %Haeuf igkeit: N/T 



T/N 



Blase 


0 


0 0 0 0 


Q 


002 6 


U - \j U \j 


3 IT J. S Tl 




n n Q 7 

' J U 3f O 


Q 


0 n n n 

vJ u u u 


LinQS t 


SierstocK 


'J 


o n n n 
ij u u u 


pi 


0 n f! n 

J U V u 


i_inds r 


Hnciokr"ines Gsweoe 


u 


U U i. O 


u 


n Pi n Pi 
u u u u 


u n d e r 




'J 


n n Pi n 
u u u u 




Pi n n Pi 
u u u u 


und© f 


G s ri i irn 


'J 


n n n n 
u u u u 


Q 


Pi p Pi p. 
U 0 u u 


unde f 


H a ema topostiscii 


n 
u 


n n 0 n 
u u u u 


n 
u 


n n n Pi 
u u u u 


Linds f 


Han ^ 




0 00 0 


Q 


00 00 




Hepatisch 


u 


n n n n 
u u u u 


n 
u 


Pi n Pi n 
u u u u 


u n d e f 


He ^ z 


0 


00 32 


Q 


0000 


under 


Hoden 


0 


U U U U 


U 


A Pi Pi Pi 
U U U U 


unde r 


Lunge 


0 


OOQO 


0 


0024 


0.0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


Muskei-Skelec t 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


unde f 


Prostata 


0 


0024 


0 


0000 


unde f 


Ute rus 


0 


0083 


0 


0000 


undef 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 








Duenndarm 


0 


0000 








Prostata-Hyperplasia 


0 


0000 








Samenblase 


0 


0089 








Sinnesorgane 


0 


0000 








Weisse Blut koe rperchen 


0 


0000 









unde f 

0 . 0000 

undef 

0, 0000 

undef 

unde f 

undef 

undef 

undef 

0.0000 

undef 

undef 

0. 0000 

0.0000 

undef 

unde f 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 



FOETUS 
%Haeuf igkeit 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutge f aes se 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innes o rgane 



.0000 
. 0000 
.0000 
. 0000 
.0000 
0.0000 
0 .0000 
0 . 0000 
0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0114 


Endokrines Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0006 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


3 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 73 



NORMAL TUMOR Ve rhae 1 tnis se 

%Haeafigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



B 1 a. s e 


u . 


\J D L 1. 


B rus t 


pi 
u . 


n s n 

U J U D 


Eiers toe k: 


r\ 

u . 


n n n n 
u u u u 


Endokrines Gewebe 




\J -L iL. o 


Gastirointsstinal 


0 


00 3 9 


GGh X rn 


n 
u 


n n s Q 

U U J ^ 


Haema topostisch. 


n 


0 014 


Haut 


n 
u 


U O H O 


U Q +~ "1 


Q 


014 9 


He rz 


0 


007 4 


Hoden 


0 


0061 


Lunge 


0 


0025 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


Muskel-Skelett 


0 


0120 


Niere 


0 


0535 


Pankreas 


0 


0000 


Penis 


0 


0090 


Pros tata 


0 


0048 


Uterus 


0 


. 0215 


B rust -Hype rpl as ie 


0 


. 1090 


Duenndarm 


0 


.0125 


Pr OS tata- Hype rpl as ie 


0 


. 0059 


Samenblase 


0 


. 0089 


S innesorgane 


0 


. 0000 


Weisse Slut koerperchen 


0 


. 0000 



n 


U D 


20 . 00330 


. 0500 


u 


0 0 4 4 


11 . 62000 


. 0861 


u 


n n 7 p 


0 . 0000 


undef 


u 


0 0 9 7 
u u ^ / 


4 . 6885 


0 . 


2133 


0 


0000 


undef 


0 , 


0000 


0 


0077 


0.7741 


1 . 


2918 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


0 


0065 


2 .2954 


0 . 


4356 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


0 


0117 


0 . 5224 


1 . 


9144 


0 


0000 


undef 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


0 


0240 


0 . 4996 


2 . 


0015 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


0 


0064 


0-7458 


1 . 


3409 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 



Entwicklung 
Gas troint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0615 

0.0031 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0573 

0 . 0037 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



■ Brust 


0 


0272 


Eiers tock-Ute rus 


0 


0183 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0117 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0194 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0161 


Prostata 


0 


0000 


S inneso rgane 


0 


. 0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 72 



NORMAL TUMOR Verhaeitnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



3 1 a s s 




000 0 


Q 


002 6 


0 0 n 0 n 




3 rus "C 


■J 


Pi 1 Pi 7 
U J. u / 


Q 


0 0 0 0 




0 n n n n 




■J 


n 0 n 

, ■ J U u 


D 
u 


J U o 


0 0 0 0 0 




Enciorcr"i-rLes Gewebe 


Q 


0 0 00 


Q 


0027 


0.0000 


unde f 




0 


007 8 


0 


0 0 00 


under 


0.0000 




0 


0 017 


0 


0 0 5 5 


0 . 3 0 9 6 


3.22 95 


t-1 j^a m t~ Q t~ T d 


Q 


002 8 


0 


0 0 0 0 


unds f 


0 0000 


nau. i_ 


u 


0 n =^ n 

U U J u 


Q 


00 00 




0 00 00 

. W vJ VJ 




0 


0000 


0 


012 9 


0 . 0000 


unde f 


Hs IT Z 


0 


004 2 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


under 


undef 


Lunge 


0 


0012 


0 


0024 


0. 5267 


1 .8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0153 


0 . 0000 


undef 


Muskel-Skeiett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Miere 


0 


0089 


0 


0000 


undef 


O.QOOQ 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0000 


unde f 


0 .0000 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0095 


0 


0043 


2 .2373 


0.4470 


Uterus 


0 


0017 


0. 


0071 


0. 2321 


4 . 3088 


Brust-Hyperplasie 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0000 










Prostata-Hyperplas ie 


0 


0059 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


0009 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0092 


Gehirn 


0 


0000 


Haemat opoe t is ch 


0 


0039 


Herz-Blutge f aesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BI3LI0THEKEN 
% Haeuf igke it 



'9ru3t 


0 


0068 


Eier stock-Uterus 


0 


. 0068 


Endokr ines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0035 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0171 


Haut-Mus kel 


0 


0097 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


. 0030 


Prostata 


0 


0123 


Srnnesorgane 


0 


.0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 71 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 

%Haeufig}ceit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 . 


0232 


0 . 


0051 


4 . 5462 


0. 


2200 


Brust 


0 . 


017 3 


0 . 


00 4 4 


3 . 9753 


0 . 


2516 


Eier5 tock 


0 . 


0091 


0 . 


0 00 0 


unde f 


0. 


0000 


Endokrine3_Gewebe 


0 . 


0055 


0 . 


0163 


0.3349 


2 . 


9861 


Gastrointestinal 


0 . 


00 3 9 


A 

u 


U U 4 o 


0.3143 


1. 


2281 


Gehi rn 


U . 


r\ n 'i. A 
U U J 4 


0 


0131 


0 .2580 


3, 


8754 


Haematopoet isch 


0 . 


002 8 


n 
u 


n n n n 
u u u u 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 . 


u U 0 u 


0 


000 0 


undef 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


00 00 


u 


012 9 


0.0000 undef 


He r z 


U 


UU D ~> 


0 


0 00 0 


undef 


0 


0000 


Hoden 


u 


0 0 00 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Lunge 


0 


0062 


0 


0047 


1 .3168 


0 


7594 


Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 


0 


0097 


0 


0077 


1 .2599 


0 


7937 


0 


0034 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Niere 


0 


0119 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Pankreas 


0 


. 0076 


0 


.0166 


0.4571 


2 


1876 


Penis 


0 


.0150 


0 


. 0000 


undef 


0 


. 0000 


Prostata 


0 


. 0071 


0 


. 0085 


0 .8390 


1 


.1919 


Uterus 


0 


.0165 


0 


. 0000 


unde f 


0 


. 0000 


Brus t -Hype rp las ie 


0 


. 0073 












Duenndarm 


0 


. 0031 












Prostata-Hyperplasie 


0 


. 0059 












Samenblase 


0 


. 0000 












Sinnesorgane 


0 


. 0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0026 













FOETUS 

%Haeuf igkeit 

Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0062 
Gehirn 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0123 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brust 0.0063 
Eierstock-Uterus 0.0091 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0064 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoet isch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0065 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0246 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0155 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 70 



NORMAL 

^5 Haeuf igke : 



TUMOR 

%Haeuf igkei t 



10 



15 



20 



30 



35 



40 



Blase 


0 


.0185 


0 


0026 


Brusr 


0 


.0666 


0 


004 4 


Eierstock 


0 


. 0000 


0 


0026 


Endokrines Gewebe 


0 


. 0347 


0 


04 3 6 


Gastrointestinal 


0 


. 0073 


0 


00 95 


Gehi rn 


0 


. 0238 


0 


0 07 7 


Haematopoet is ch 


0 


. 0023 


0 


0000 


Haut 


0 


.0497 


0 


0000 


Hepat is ch 


0 


. 0000 


0 


0000 


Herz 


0 


,0498 


0 


0000 


Hoden 


0 


. 0000 


0 


0000 


Lunge 


0 


. 0125 


0 


0095 


Magen-Speiseroehre 


0 


. 0000 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


. 0086 


0 


0420 


Niere 


0 


.0178 


0 


0000 


Pankreas 


0 


. 0038 


0 


0000 


Penis 


0 


. 0000 


0 


0000 


Prostata 


0 


. 0000 


0 


0000 


Uterus 


0 


. 0000 


0 


0000 


3rus t-Hyperplas ie 


0 


. 0799 






Duenndarm 


0 


. 0000 






Pros ta ta-Hyperplas ie 


0 


. 0000 






Samenbla se 


0 


. 0089 






Sinnesorgane 


0 


. 0000 






Weisse 3iu t koerperchen 


0 


. 0070 








FOETUS 








% 


Haeuiigkei t 






Entwicklung 


0 


. 0000 






Gastrointenstinal 


0 


. 0031 






Gehi rn 


0 


. 0313 






Haematopoet is ch 


0 


. 0039 






Herz-Blutgefaesse 


0 


. 0000 






Lunge 


0 


. 0074 






Nie re 


0 


. 0000 






Prostata 


0 


. 0000 






S innesorgane 


0 


. 0000 







Verhaeltnisse 
N / T T /'' N 
7.2739 0 . 1375 
15.23950 . 0654 
0.0000 undef 
0-7954 1.2573 
0.3143 1 , 2231 
3 .7599 0 .2660 
undef 0 . 0000 



unde f 
unde f 
unde f 
undef 



0 . 0000 
undef 
0 . 0000 
undef 



1 . 3168 0 .7594 
undef undef 
0 . 2039 4 . 9036 



undef 
unde f 
undef 
undef 
undef 



0. 0000 
0 . 0000 
undef 
undef 
undef 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkei t 



50 



55 



60 



[ Brust 


0 


0272 


Eierstock-Uterus 


0 


0068 


Endokr ines_Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0099 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet is ch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0120 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 69 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 . 


, 0000 


0. 


. 0000 


undef 


undef 


Brust 


0 , 


, 0120 


0 . 


, 0000 


undef 


0 . 0000 


Eierst ock 


0 , 


. 0030 


0 . 


, 0000 


undef 


0 . 0000 


Endokrines Gewebe 


0 , 


. 0000 


0 . 


. 0000 


unde f 


undef 


G^stroi-ntestina.! 


0 . 


, 0000 


0 . 


. 0000 


undef 


undef 


Geh i rn 


0 . 


, 0051 


0. 


. 0033 


1 . 5482 


0.6459 


Haema t opoe t i 3 ch. 


0 . 


, 0000 


0 , 


. 0000 


undef 


undef 


Haut 


0 . 


. 0000 


0 , 


. 0000 


undef 


undef 


Hepat isch 


0 . 


. 0000 


0 , 


. 0000 


unde f 


undef 


Herz 


0 . 


.0011 


0, 


, 0000 


undef 


0 . 0000 


Hoden 


0 . 


. 0000 


0 , 


, 0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 . 


. 0037 


0. 


. 0024 


1 . 5801 


0. 6329 


Magen-Speiseroehre 


0 . 


. 0000 


0. 


, 0077 


0. 0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 . 


. 0000 


0. 


. 0000 


undef 


undef 


Niere 


0 . 


. 0059 


0. 


, 0000 


undef 


0 . 0000 


Pankreas 


0 . 


. 0000 


0 . 


, 0000 


unde f 


undef 


Penis 


0 . 


. 0000 


0 . 


, 0000 


unde f 


unde f 


Prostata 


0 . 


. 0000 


0. 


. 0000 


undef 


unde f 


Uterus 


0 . 


. 0000 


0. 


, 0000 


undef 


unde f 


Brust -Hype rpl as ie 


0 . 


. 0000 










Duenndarm 


0 . 


. 0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 , 


. 0000 










Samenbiase 


0 . 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 . 


. 0000 










Weisse Blut koerperchen 


0 . 


. 0000 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haema topoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

O-.OOOO 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 . 


, 0000 


Eiers tock'-Uterus 


0 , 


, 0000 


Endokrines Gewebe 


0 . 


. 0000 


Foetal 


0 . 


,0105 


Gastrointest inal 


0 . 


. 0000 


Haema topoet isch 


0 . 


, 0000 


Haut-Mus kel 


0. 


. 0000 


Hoden 


0 . 


. 0000 


Lunge 


0 . 


. 0000 


Nerven 


0 . 


. 0100 


Prostata 


0 . 


. 0000 


S innesorgane 


0. 


. 0077 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 68 



NORMAL 
%Haeuf igkeit 



TUMOR 

%Haeuf igke: 



verr 
N/T 



3 1 as e 


0 


00 4 6 


0 


0077 


0 . 


3 r u s t 


0 


0253 


0 


004 4 


5 . 3 1 0 C 


HZisirsTock 


0 


015 2 




0312 


3.4869 


"'ricioiKiri.nss 3sw©dq 


0 


014 6 


0 


0163 


0 . 3 9 3 0 




0 


007 3 


0 


004 3 


1.623 5 




0 


0170 


0 


0110 


1.5482 


Hasmatooosti iscri 


0 


00 5 6 


0 


0378 


0 . 14 7 8 


Haut 


0 


00 99 


0 


0000 


unde f" 


A 1 ^ d. i_ X O V— A i 


0 


0050 


0 


00 65 


0.7651 


He r z 


0 


010 6 


0 


0000 


u n d e t 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Lunge 


0 


0050 


0 


0118 


0.4214 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0077 


0 . 0000 


Muskei-Skelett 


0 


0017 


0 


0300 


0,0571 


N iere 


0 


02 97 


0 


0205 


1.4472 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


Penis 


0 


0180 


0 


0000 


unde f 


Prostata 


0 


0048 


0 


0085 


0. 5593 


Uterus 


0 


0198 


0 


0142 


1 . 3925 


3ru3 t-Hype rplas ie 


0 


0327 








Duenndarm 


0 


0125 








Pros tata-Hyperpl as ie 


0 


0059 








Samenblase 


0 


0000 








Sinnesorgane 


0 


0000 








Weisse Blut koerperchen 


0 


0026 









X tnisse 
T/N 
1.64 9'^ 
0.1721 
2 . 0537 
1.1198 
0 . 6141 
0 . 6459 
5.7637 
0 . 0000 
1 . 3069 
0.0000 
undef 
2 . 3732 
undef 
17 .5127 
0. 6910 
undef 
0 . 0000 
1 . 7879 
0.7181 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0154 


Gas t rointens tinal 


0. 


0123 


Gehirn 


0 


0063 


Haematopoe t isch 


0 


0079 


Herz-Biutgefaesse 


0 


0123 


Lunge 


0 


0259 


Niere 


0 


0124 


Prostata 


0 


0000 


S inneso rgane 


0 


0140 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE 3I3LI0THEKEN 
%Haeuf igkeit 



3 rust 


0 


0136 


Sierstock- Uterus 


0 


0023 


Endokrines' Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0070 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haema topoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0082 


Nerven 


0 


0141 


Prostata 


0 


0064 


3 inneso rgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 67 



10 



15 



20 



30 



Blase 
Brust 
Eiers tock 
Endokrines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t -Hype rp las ie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


U . 


n 9 9 
u ^ J ^ 


0 . 


0 0 51 


4 . 5462 


0.2200 


n 

U . 


n n 

U 0 U 0 


0 . 


0 0 4 4 


11.62000.0861 


U . 


u u u u 


0 . 


0 0 0 0 


unde f 


undef 


0 • 


n Pi T c 
U U J o 


n 

u . 


000 0 


unde f 


0 . 0000 


0 . 


u u i y 


n 


0000 


undef 


0. 0000 


0 . 


o n T /I 


n 
u 


0000 


undef 


0. 0000 


u . 


n n 9 fl 
u u ^ o 


0 


0 37 8 


0 . 0739 


13 . 5274 


0 . 


0 3 4 8 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Q 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Q 


02 5 4 


0 


0137 


1.8498 


0.5406 


Q 


0 000 


0 


0000 


undef 


undef 


Q 


002 5 


0 


0071 


0 . 3511 


2.8473 


Pi 
u 


000 0 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


0017 


0 


.0240 


0 . 0714 


14 . 0102 


0 


COCO 


0 


.0000 


undef 


undef 


0 


0019 


0 


. 0000 


undef 


0. 0000 


0 


0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


0024 


0 


. 0000 


undef 


0 . 0000 


0 


0017 


0 


. 0000 


undef 


0. 0000 


0 


. 0872 










0 


. 0093 










0 


. 0030 










0 


. 0000 










0 


. 0000 










0 


.0044 











35 



40 



Entwicklung 
Gas trointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0062 

0-. 0000 

0. 0157 

0 . 0082 

0 . 0074 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



45 



50 



55 



Brust 

Eierstock-Uterus 
Endokrines^Gewebe 
""Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Ne rven 
Prostata 
S innesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0023 

0 . 0000 

0 . 0035 

0 . 0122 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0020 

0 - 0064 

0 . 0000 



60 



65 



69 

Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 66 



NORMAL TUMOR Ve rhael tnis se 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkei t 


N /T 


T/N 




J . 


. J U U U 


■J . 


■"^ Pi "7 "7 


U . U U U vJ 




3 r u s t: 


0 . 


.0120 


J . 


Pi ri O O 


^ =. n 9 


n "I Q 1 "7 

<J . i O i / 


Eierstiock 


0 , 


,0030 


u . 


r\ ^ ") 


0 . 3 O 4 J 


j» . / 1 ^ 4 


Endokrines Gewece 


0 . 


. 00 0 0 


J . 


. O U 0 4 


J . J u U 0 


unde f 


Gastrointestinal 


J . 


n 1 Q 

. u u J y 




n Pi n n 
. J u u u 


unde E 


n nnnn 
u . u u u u 


G e h i r n 


0 


,0009 


0 . 


,0033 


iH n ^ fl n 

J . Z D 0 u 


-3 a 7 d 


Ha ©ma topoetiscii 


U . 


. U u / U 


\J . 


o n n n 
. J u u u 




0 00 0 0 


Haut 


u . 


n n s n 

, U U 3 u 


0 . 


.0000 


unde r 


n nnnn 
u . u u u u 


Hepa t i 3 cn 


U . 


, uuu u 


n 
\J . 




undef 




He r z 


0 ■ 


,0053 


0 . 


.0000 


unde r 


n nnnn 




0 . 


. 0000 


0 . 


. 0117 


0,0000 


unde f 


Lunge 


0 . 


. 0062 


0 . 


.0071 


0 .8779 


1 . 1391 


Magen-Speiseroehre 


0 . 


. 0000 


0 . 


. 0000 


unde f 


undef 


Muskel-Skelett 


0 . 


. 0000 


0. 


, 0000 


undef 


undef 


Niere 


0 . 


, 0000 


0 . 


. 0000 


unde f 


undef 


Pankreas 


0 . 


,0019 


0 . 


,0000 


unde f 


O.OOOQ 


Penis 


0 . 


, 0030 


0. 


, 0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 . 


,0119 


0 . 


,0000 


undef 


0.0000 


Uterus 


0 . 


. 0033 


0. 


.0071 


0 .4642 


2 . 1544 


Brust-Hyperplasie 


0. 


, 0036 










Duenndarm 


0. 


, 0000 










:ostata-Hyperplas ie 


0. 


. 0000 










Samenblase 


0. 


, 0000 










Sinnesorgane 


0. 


, 0000 











Weisse_Blutkoerperchen 0.0061 



Entwicklung 
Gast rointens tinal 
Gehi rn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 , 0000 

0. 0236 

0 . 0082 

0 . 0074 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 , 


.0000 


Eierstock-Uterus 


0. 


, 0046 


Endokrines Gewebe 


0. 


. 0000 


Foetal 


0 , 


. 0023 


Gastrointestinal 


0. 


. 0000 


Haematopoet isch 


0 , 


. 0000 


Haut-Muskel 


0 . 


.0130 


Hoden 


0 , 


.0078 


Lunge 


0 . 


. 0000 


Nerven 


0 , 


. 0020 


Prostata 


0 , 


. 0000 


3 innesorgane 


0 . 


. OGOC 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 65 



NORMAL TUMOR Ve rhae i tnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0. 


0139 


0 


0026 


5 . 4554 


0 


1833 


Brus t 


0 


0093 


0 


0022 


4.2811 


0 


2336 


Siers tock 


0 


0000 


0 


0130 


0. 0000 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


0036 


0 


0082 


0.4465 


2 


2395 


Gastrointestinal 


0 


0000 


0 


0095 


0 . 0000 


undef 


Gehirn 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Haematopoetisch 


0 


0028 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0085 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hodea 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0012 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Magen-Spei seroehre 


0 


0193 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Niere 


0 


0000 


0 


QOOO 


unde f 


unde f 


Pankreas 


0 


0019 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Prostata 


0 


0048 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Uterus 


0 


0066 


0 


0214 


0. 3094 


3 


2316 


Brus t-Hyperp las ie 


0 


0109 












Duenndarm 


0 


0093 












Pros tata-Hype rpl as ie 


0 


0000 












Samenblase 


0 


0178 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 













Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
0 . 0000 
0000 
0 . 0000 
0 . 0000 
0 . 0041 



Lunge 0.0000 
Niere 0.0062 



Prostata 
Sinnesorgane 



0 . 0000 
0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-- Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


024 5 


Foetal 


0 


0070 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0065 


Hoden 


0 


0078 


Lunge 


0 


0164 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



67 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 64 



NORMAL TUMOR Ve rhaeitni s se 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



3 la s e 


0 


O 1 o 
U ^ ^ 


U 


n 1 P o 

u i u z 


Z . Z. 1 -J L 


0 


4399 


3rus t 


0 


U Z 4 0 


U 


U U OO 


J . 0 o y D 


0 


2725 


Eiersccck 


0 


u Z L J 


J 


WtI i D 


VJ . D 1 1 J 




9559 


£ndokr ir.es Gewebe 


0 


U Z J / 


U 


n PI o T 

U uz / 


a '7 A "7 1 


0 


1148 


Gas t rointes t inai 


0 


Uz i J 


U 


J J O 1 


p ci. c; Q Q 

u . 0 3 y o 


1 


7863 


Geh 1 rn. 


u 


U 1 J o 


r\ 
J 


A Q a 
vj u y y 


1 "7 9 


0 


7266 


HasrrLati.cpostisci^ 


Q 


00 4 2 


0 


0 0 00 


^^^^ " 


0 


0000 


nau u 


u 


Pi n n 

U U 3 u 


•J 


fi n n n 
u u u u 


^j.ri*^a t 


0 


0000 


Hepatisch 


u 


n 9 i fl 

U 4 O 


Q 




1 . 912 9 


0 


5228 


He r 2 


U 


n 1 Q 1 


n 
u 


Pi 1 1 7 
U 1 J / 


1 "I Q 7 


0 


7208 


Hoden 


U 


n A Pi n 
U u U U 


n 
u 


Pi 1 1 T 
U 1 1 / 


A A A A n 

u . u u u u 


undef 




u 


U -L i -i. 


Q 


0095 


1 . 18 51 


0 


8438 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Muskel-Skelett 


0 


0051 


0 


0060 


0 . 3565 


1 


1675 


Niere 


0 


0149 


0 


0205 


0 . 7236 


1 


3820 


Pankreas 


0 


0076 


0 


0055 


1.3713 


0 


7292 


Penis 


0 


0269 


0 


0267 


1 .0108 


0 


9893 


Prostata 


0 


0333 


0 


0170 


1. 9576 


0 


5108 


Uterus 


0 


0099 


0 


0071 


1.3925 


0 


7181 


Brust -Hyperplasia 


0 


0145 












Duenndarm 


0 


0343 












Prostata-Hyperplasia 


0 


0178 












Samenblase 


0 


0089 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse Blut koerperchen 


0 


0139 













Enrwicklung 
Gastrointenstiinai 
Gehirn 
Haemar opoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0-. 0062 

0 . 0000 

0. 0039 

0 .0082 

0.0000 

0, 0062 

0,0249 

0. 0140 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock- Uterus 


0 


0137 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0023 


Gastrointestinal 


0 


0244 


Ha emat opoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0227 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0110 


Prostata 


0 


0385 


S innesorgane 


0 


0155 
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Elektronischer Northern fiir SEQ. ID. NO: 63 



NORMAL 



B 13.3 S 


0 . 


0232 


S CLIS t 


0 . 


02 57 




0 . 


030 4 


IT* >~ 1 Q c O W O r> O 


0 . 


052 9 




0 . 


017 4 


Gsh i rrn 


0 . 


0170 


o a S Hid UU^Utr i — Ljt^ii 


0 . 


0070 


Haut 


0 


0199 




0 


0198 


He rz 


0 


0180 


Hoden 


0 


0122 


Lunge 


0 


0249 


Magen-Speiseroehre 


0 


0386 


Muskei-Skelett 


0 


0120 


Niere 


0 


0089 


Pankreas 


0 


0170 


Penis 


0 


0509 


Prostata 


0 


0357 


Uterus 


0 


0297 


Brus t -Hype rp las ie 


0 


0000 


Duenndarm 


0 


0093 


Prostata-Hyperplas ie 


0 


.0178 


Samenblase 


0 


. 0267 


Sinnesorgane 


0 


. 0118 


Weisse Blut koerperchen 


0 


. 0000 



TUMOR Verhaeitnisse 



%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


0 


0204 


1.1366 


0 , 


8799 


0 


0 08 7 


3 . 057 9 


0 


3270 


0 


013 0 


2 . 3372 


0 . 


4279 


0 


07 3 5 


0.7194 


1 . 


3901 


0 


0 0 4 8 


3 . 6642 


0 


272 9 


0 


0208 


0.8148 


1 


2272 


0 


0378 


0. 1848 


5 


4110 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


0 


0550 


0. 3276 


3 


0528 


0 


0117 


1 . 0447 


0 


9572 


0 


0118 


2. 1069 


0 


4746 


0 


0153 


2 . 5198 


0 


3968 


0 


0180 


0 . 6662 


1 


5011 


0 


0068 


1. 3025 


0 


7678 


0 


0055 


3.0855 


0 


3241 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


0 


.0149 


2 .3971 


0 


4172 


0 


0214 


1 . 3925 


0 


7131 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0-.0154 

0.0185 

0.0125 

0 . 0000 

0.0491 

0.0037 

0 . 0432 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 . 


0272 


Eierstock-Uterus 


0 . 


0342 


Endokrines Gewebe 


0. 


0000 


Foetal 


0. 


0157 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0648 


Hoden 


0 


0312 


Lunge 


0 


0246 


Ne rven 


0 


0151 


Prostata 


0 


0192 


S innesorgane 


0 


0 697 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 62 



NORMAL TUMOR Verhaei tnisse 

%Haeutigkeit %Haeufigkext N/T T/N 



Blase 


J 


n n A 
u U U U 


J 


U U <l O 


p p p p pi 
■J . J u u u 


unde f 


3rus - 


0 


0120 


n 
u 


P Pl o o 

u u Z 


3 . 3 U 4 if 


J . 1 O 1 ' 


Eierstiock 


0 


U U i U 


U 


J i U 4 


iP 9 Q O 


J . 4 Z Z o 


Sndokr ines Gewebe 


0 


0055 


p 

J 


P P T "7 


p p n o *5 


P .1 Q "7 T 

J . 4 y / / 


Gas t: ro intes t inai 


0 


0 058 


u 


n Pi / Q 

U U H o 


1 . Z Z 1 4 


P Q 1 D T 


Gehi m 


J 


u i J. y 


n 
u 


U J. J J. 


u . r? U J J. 


1 1 Pi 7 


Haemanopoetisch 


'J 


n n "7 l"^ 


U 


p n p p 
U U U U 


unde f 


n n p p p 
u . u u U u 


Haut 


u 


n n n n 
U U U U 


n 
u 


n n n n 
u u u u 


under 


un.de f" 


Hepat isch 


0 


n n n n 




o n c. 


P Pi n P Pi 
U . U U U U 


unde f 


He 


r\ 

u 


Pi n Pi n 

u u u u 


u 


U 1 J / 


n ri n n n 
U . vJ u u u 


unde f 


Hoden 


U 


U 1 O J 


n 
u 


n n fi 0 

U u U u 


unde f 


p n n n 0 
u . u U U J 


Lunge 


0 


0037 


0 


0024 


1 . 5801 


0. 6329 


Magen-Spe iseroehre 


0 


0000 


0 


0077 


0 . 0000 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0.2855 


3 . 5025 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Penis 


0 


0090 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0085 


0.2797 


3 . 5758 


Uterus 


0 


0083 


0 


0142 


0. 5802 


1.7235 


Brust-Hyperplas ie 


0 


0073 










Duenndanu 


0 


0000 










Pros tata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenbiase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0353 










Wei3se_Blutkoerperchen 


0 


0044 











Entwickiung 
Gast rointens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0-. 0307 

0 . 0123 

O.OOQQ 

0. 0079 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkei t 



■ Brust 


0 


0000 


Eiers tock-Uterus 


0 


0023 


Endokrines Gewebe 


0 


0245 


Foetal 


0 


0052 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoetisch 


0 


0171 


Haut-Muskel 


0 


0097 


Hoden 


0 


0078 


Lunge 


0 


0246 


Nerven 


0 


0271 


Prostata 


0 


0192 


Sinnesorgane 


0 


0000 



64 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 61 



10 



15 



20 



30 



Blase 
Brus t 
Eierstock 
Endokr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepat isch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skeiett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t- Hype rp las ie 
Duenndarm 
Pr OS tata-Hyperpias ie 
Samenblase 
Sinnesorgane 
Weisse_Blutkoerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0.0046 

0 . 0306 

0 . 0030 

0 . 0055 

0 . 0058 

0 . 0063 

0 . 0014 

0.0199 

0 . 0000 

0 . 0085 

0 . 0061 

0 . 0075 

0 . 0000 

0 . 0017 

0 . 0030 

0 . 0000 

0. 0060 

0 . 0024 

0. 0033 

0 . 0145 

0 . 0125 

0 . 0059 

0 . 0000 

0. 0235 

0 . 0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 
0.0051 
0.0022 
0.0078 
0 . 0027 
0.0238 
. 0022 
.0000 
. 0000 
. 0065 
0.0000 
0.0000 
0. 0047 
0.0077 
0.0060 
0.0068 
0.0000 
0.0000 
0.0043 
0 . 0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0 . 9092 1 . 0998 
14 . 0663 
0.3895 2. 5671 
2.0093 0.4977 

0. 2443 4.0937 
3.0964 0. 3230 
undef 0.0000 
undef 0.0000 
0 .0000 undef 
undef 0.0000 
undef 0.0000 

1 . 5801 0. 6329 
0.0000 undef 
0.2855 3.5025 
0.4342 2.3033 
undef undef 
undef 0.0000 
0.5593 1. 7879 
undef 0.0000 



0.0711 



35 



40 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0. 0062 

0^0063 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0074 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



45 



50 



55 



Brus t 

Eier stock-Uterus 
Endokrines_Gewebe 
Foetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskel 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeuf igkeit 

0.0068 

0 . 0137 

0 . 0000 

0 .0052 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . QOOO 

0 . 0000 

0 . 0020 

0 . 0123 

0 .0155 



60 



65 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 60 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





% 


riaeuf igkeit 




■iaeuligkeit 


N / T 


T / N 


Blase 


0 


.0186 


0 


.0051 


3.6370 


0.27 50 


3rus z 


0 


,0160 


0 


.0044 


3 . 6 6 95 


0.2725 


Eierscock 


0 


.0061 


0 


.0052 


1 . 168 6 


0 . 8 557 


Zndokr Lnes _Gewebe 


0 


.0201 


0 


163 4 


0 . 122 3 


3 . 14 3 8 


Gas t roinresr inal 


0 


.0039 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


Gehirn 


0 


. 0305 


0 


0110 


2.73 63 


0 . 3583 


HaemaTiopoe t isch 


0 


.0014 




000 0 


undef 


0.0000 


Haur 


0 


. 00 50 




0000 


unde f 


0 . 0000 


Hepat isch 


0 


.0000 


0 


0 00 0 


unde f 


undef 


Herz 


0 


.0244 


0 


0275 


0.8864 


1 . 1282 


Hoden 


0 


.0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Lunge 


0 


. 0050 


0 


004 7 


1.053 4 


0 , 94 93 


Magen-Spe i se roehre 


0 


. U U U U 


J 


0 00 0 


unde f 


unde f 


Mus kel-Skeletc 


0 


.0120 


0 


0060 


1 . 998 5 


0 . 5004 


Niere 


0 


. 0000 


0 


0205 


0 . 0000 


undef 


Pankreas 


0 


. 0000 


0 


0110 


0 . 0000 


undef 


Penis 


0 


. 0359 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


.0119 


0 


0149 


0 .7990 


1 . 2515 


Uterus 


0 


. 0099 


0 


007 1 


1 .3925 


0.7181 


Brust-Hyperpiasie 


0 


.0109 










Duenndarm 


0 


. 0093 










Pros tata-Hyperp las ie 


0 


. 0059 










Samenblase 


0 


. 0089 










S innesorgane 


0 


. 0353 










Weisse 3lut koe rpe r chen 


0 


. 0000 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwic klung 


0 


0000 


Gas t rointens t mai 


0 


0092 


Gehirn 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0039 


Herz-3lutgefaesse 


0 


0082 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


S i nnesorgane 


0 


0140 



NORMISRTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brus t 


0 


0068 


Eierstock-Uterus 


0 


0046 


Endokrines' Gewebe 


0 


04 90 


^Foetal 


0 


0035 


Gastrointestinal 


0 


0244 


Haematopoet isch 


0 


0114 


Haut-Muskei 


0 


0000 


Hcden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0082 


Ne rven 


0 


0161 


Prostata 


0 


0000 


3 innesorgane 


0 


0000 



62 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 59 



Blase 
Brus t 
Eiers tock 
Endokr ines_Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speiseroehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brus t -Hype rp las :Le 
Duenndama 
Pros tat a- Hyperplasia 
Samenbiase 
Sinnesorgane 
Weisse Blut koerperchen 



NORMAL 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0. 0133 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0008 

0 . 0000 

0.0050 

0.0000 

0.0011 

0 . 0000 

0.0025 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0038 

0 . 0000 

0.0071 

0 . 0017 

0 . 0036 

0 . 0031 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 



TUMOR 

%Haeuf igkeit 

0 . 0026 

0 . 0000 

0.0104 

0. 0000 

0 . 0000 

0 . 0011 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0. 0000 

0-0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0. 0021 

0 . 0000 



Verhaeltnisse 
N/T T/N 
0.0000 undef 
undef 0.0000 
0.0000 undef 
undef undef 
undef undef 
0 .7741 1 . 2918 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
undef undef 
undef undef 
undef 0.0000 
undef undef 
3 . 3559 0.2980 
undef 0.0000 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0 . 0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn 0". 0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0000 
Lunge 0.0074 
Niere 0.0062 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0000 
Eier stock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0082 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0 . 0097 
Hoden 0.0156 
Lunge 0.0000 
Nerven 0.0040 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 



61 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 58 , 

NORMAL TUMOR Ve rhael tni s se 





%Haeurigkeit 


IHaeuf igkei t 


N / T 


T/N 


31ase 


0 


0000 


0 


0026 


0 . 0000 


undef 


3 rust 


0 


0107 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Sierstock 




0213 


0 


0026 


3.1803 


0 . 1222 


Endokr ines Gewebe 


0 


0000 


0 


0054 


0 , 0000 


unde f 


Gastroinrestinai 


0 


0039 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Gehi rn 


n 


0212 


0 


0077 


2 . "647 


0 . 3617 


HaeiTiatopoecisch 


0 


0000 


0 


0373 


0 , OOOO 


undef 


Hauc 




oooc 


■J 


0000 


unde f 


undef 


Hepat :.sch 


Q 


00 50 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Herz 


0 


0021 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0244 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Lunge 


0 


0087 


0 


004 7 


1.3435 


0 . 5424 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0060 


0 .2855 


3 . 5025 


Niere 


0 


0030 


0 


0068 


0 . 4342 


2 . 3033 


Pankreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0060 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


0000 


0 , 


0021 


0 . 0000 


undef 


Ute rus 


0 


0033 


0. 


0142 


0 .2321 


4 . 3088 


Brust-Hype rplas ie 


0 


0036 










Duennda rm 


0 


0031 










Pros tata-Hype rplas ie 


0 


0030 










Saiuenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


000 9 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstrnai 


0 


0062 


Gehirn 


0- 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0111 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


000 0 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrine3^_Gewebe 


0 


0000 


foetal 


0 


0047 


Gastrointestinal 


0 


0122 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0050 


Prostata 


0 


0000 


S innesorgane 


0 


0155 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 57 





NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkei t 


N/T 


T/N 


Blase 


0. 


0000 


0. 


0000 


undef 


undef 


Brust 


0. 


0120 


0 . 


0000 


undef 


0. 0000 


Eiers tock 


0. 


0000 


0 . 


0000 


unde f 


undef 


Endokrines Gewebe 


0. 


0000 


0. 


0000 


unde f 


undef 


Gastrointestinal 


0. 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gehirn 


0, 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Haematopoetisch 


0 . 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Haut 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hepatisch 


0 . 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Lunge 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


unde f 


Niere 


0 


0000 


0 


. 0000 


unde f 


unde f 


Pankreas 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


unde f 


unde f 


Penis 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


Uterus 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


unde f 


undef 


Brust-Hyperpiasie 


0 


. 0000 










Duenndarm 


0 


. 0000 










Prostata-Hyperplasie 


0 


. 0000 










Samenblase 


0 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 


. 0000 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0000 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0 . 0000 
Gastrointenstinal 0.0000 
Gehirn O-.OOOO 
Haematopoetisch 0.0000 
Herz-Blutgef aesse 0.0000 
Lunge 0.0000 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0000 

NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brust 0.0000 

Eier stock-Uterus 0 . 0000 

Endokr ines;_Gewebe 0.0000 

Foetal 0.0000 

Gastrointestinal 0.000 0 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0 . 0000 

Hoden 0 . 0000 

Lunge 0 . 0000 

Nerven 0 . 0000 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0000 



59 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 56 

NORMAL TUMOR Verhaeltniss e 

%Haeufigkeit %Haeufigkeir N/T T/N 



Blase 


u . 


r\r\ A £^ 

, U U 4 O 


r\ 

^J . 


f) n n n 
. u u u u 


unde f 


p p n n n 

U . U U U U 


3rus t 


U . 


n O O T 




r\r\ A A 

. ' J U 4 4 




P 1 Q 0 -1 

u . i y z 4 


Eierstock 


J . 


n n Pi n 
> U U U U 




n Pi p n 
. U U U U 


unde f 


unde f 


Endokrines Gewebe 


•J . 


, U U 1 D 


p 


p n n n 
. J u u u 


unde f. 


p o n n n 
. ij u u u 


Gas t roxntes t inal 


(J . 


Pi n c. o 
, U U J o 


'J , 


P n /I Q 
► U U 4 o 


1 . Z Z 1 4 


P Q 1 Q 


Gehjirn 


J , 


, 005 9 


r\ 


r U U 1 J. 


O . 4 1 O / 


U . 1 O 4 O 


Haemacopoet is ch 


n 
u , 


p n 1 /I 


0 . 


p p n n 
. u u u u 


unde f 


p fi n n n 
u . u u u u 


n a U L 


0 , 


00 50 


0 . 


00 0 0 


under 


0 0 0 0 0 


Hepa t is ch. 


u . 


n i3 d s 

. U 4 4 D 


0 . 


0000 


unde t 


n on n n 


H© zr z 


D 
<J , 


n n Q =^ 


0 . 


0000 




n n n n n 


Hoden 


n 
u . 


(~\r\r\r\ 
, u u u u 


0 , 


fi p n n 
. u u u u 


unde r 






0 . 


0075 


0 . 


,0071 


1.0534 


0 . 94 93 


TvT az-TdTi Q f-\ Q i c;csT'(-~so)*i'r~d 


0 , 


,00 97 


0 . 


.0307 


0.3150 


3.1748 


Muskel-Skele t t 


0. 


, 0120 


0. 


, QQOQ 


undef 


0. 0000 


Niere 


0. 


, 0208 


0. 


. 0068 


3.0391 


0. 3290 


Pankreas 


0, 


.0038 


0. 


. 0110 


Q.3A2B 


2. 9168 


Penis 


0. 


, 0000 


0. 


. 0000 


undef 


undef 


Prostata 


0. 


. 0119 


0. 


, 0106 


1 . 1186 


0. 8939 


Uterus 


0. 


, 0017 


0 . 


. 0000 


undef 


0 . 0000 


Brus t-Hyperpiasie 


0. 


, 0254 










Duenndarm 


0. 


, 0000 










Prostata-Hyperpias ie 


0. 


, 0059 










Samenblase 


0. 


. 0089 










Sinnesorgane 


0. 


, 0000 










Weisse Biut koerperchen 


0, 


, 0383 











Sntwicklung 
Gas trc intense inal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-3lutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0000 

0-. 0000 

0.0118 

0.0000 

0 . 0000 

0.0000 

0.0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 , 


. 0068 


Eierstock-Uterus 


0. 


,0137 


Endokrines__Gewebe 


0, 


.0000 


Foetal 


0. 


,0122 


Gastrointestinal 


0, 


. 0000 


Haematopoetisch 


0. 


.0057 


Haut-Muskel 


0, 


.0065 


Hoden 


0 , 


.0156 


Lunge 


0, 


.0082 


Nerven 


0 . 


. 0070 


Prostata 


0, 


.0128 


3 innesorgane 


0 . 


.0000 



58 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO:55 

NORMAL TUMOR Verhaei tnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeu f igkei t 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0325 


0 


0102 


3 . 1823 


0 


3142 


Brus t 


0 


0573 


0 


0109 


5 .2596 


0 


1901 


Eierstock 


0 


0334 


0 


0078 


4.2849 


0 


2334 


Endokrines Gewebe 


0, 


0347 


0 


0218 


1 .5907 


0 


6286 


Gastrointestinal 


0 


0465 


0 


0238 


1 . 9542 


0 


5117 


Gehirn 


0, 


0263 


0 


0361 


0 .7272 


1 


3752 


Haematopoet isch 


0 


0098 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0497 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Hepatisch 


0 


1139 


0 


0647 


1 .7598 


0 


5682 


Herz 


0 


0424 


0 


0550 


0.7707 


1 


2974 


Hoden 


0 


0122 


0 


0117 


1.0447 


0 


9572 


Lunge 


0 


0473 


0 


0236 


2 . 0015 


0 


4996 


Magen-Speiseroehre 


0 


0290 


0 


0383 


0 .7560 


1 


3228 


Muskel-Skelett 


0 


0206 


0 


0060 


3 . 4261 


0 


2919 


Nie re 


0 


0654 


0 


0274 


2 . 3879 


0 


4188 


Pankreas 


0 


0133 


0 


0276 


0.4800 


2 


0835 


Peni 3 


0 


0509 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


Prostata 


0 


0238 


0 


0149 


1 . 5980 


0 


6258 


Uterus 


0 


0198 


0 


0000 


unde f 


0 


0000 


B rus t- Hype rp las ie 


0 


0254 












Duenndarm 


0 


0343 












Prostata-Hyperplas ie 


0 


0238 












Samenblas e 


0 


0801 












Sinnesorgane 


0 


0235 












Weisse Blut koe rperchen 


0 


0113 













Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0307 

0.0277 

0-. 0000 

0 . 0118 

0 . 0082 

0 . 0074 

0.0124 

0 . 0000 

0.0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brus t 


0. 


0068 


Eiers tock-Uterus 


0 


0205 


Endokrines- Gewebe 


0 . 


0245 


Foetal 


0 


0163 


Gastrointestinal 


0 


0732 


Haema t opoetisch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0259 


Hoden 


0 


0156 


Lunge 


0 


0164 


Nerven 


0 


0191 


Prostata 


0 


0064 


S innesorgane 


0 


0542 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 54 





NOPIMAL 


TUMOR 


Verhae 1 t 


nisse 




lb 


.aeuf igkei t 


%Kaeuf igkeit 


N/T 


T 




3la.se 


0 . 


0093 


<j 


0077 


1.2123 


0 


82 4 9 


3rus t 


0 . 


0200 


0 


0044 


4 . 5868 


0 


2130 


Eiers rock 


Q 


0152 


0 


0104 


1 .4608 


0 


584 6 


Endokrir.es Gewebe 




0091 


0 


005 4 


1 . 574 5 


0 


5972 


Gastrointestinal 


0 . 


0039 


0 


0048 


0.3143 


1 


2231 


Gehi rn 


0 . 


0110 


0 


0 0 3 3 


3 .3545 




2931 


Haematopoe t isch 


0 . 


00 5 6 


0 


0000 


unde f 


0 


. 0000 


Haut 


0 . 


014 9 


0 


. 0000 


unde f 


0 


. 0000 


Hepa t is ch 


0 . 


0198 


0 


.0000 


unde f 


0 


, 0000 


Herz 


0. 


0064 


0 


. 0000 


unde f 


0 


. 0000 


Hoden 


0 . 


0122 


0 


. 0000 


undef 


0 


. 0000 


Lunge 


0 . 


0062 


0 


. 0071 


0 , 3779 


1 


. 1391 


Magen-Speiseroehre 


0 . 


0097 


0 


.0000 


unde f 


0 


, 0000 


Muskel-Skelett 


0. 


0051 


0 


.0240 


0 .2141 


4 


. 6701 


Niere 


0 


0178 


0 


. 0000 


unde f 


0 


. 0000 


Pankreas 


0 


0019 


0 


,0110 


0.1714 


5 


. 3337 


Penis 


0 


0060 


0 


.0000 


undef 


0 


. 0000 


Prostata 


0 


0119 


0 


. 004 3 


2 .7966 


0 


. 3576 


Uterus 


0 


0050 


0 


.0214 


0 .2321 


4 


. 3083 


3rust-Hyperpla3ie 


0 


0000 












Duer.nda 


0 


0062 












Pros tata-Hyperp las ie 


0 


0208 












Samenblase 


0 


0000 












Sinnesorgane 


0 


0000 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


0540 













FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwicklung 0.0000 
Gastrointenstinal 0.0123 
Gehirn 0 . 0250 
Haematopoetisch 0 . 02 7 5 
Her2-Blutgefae3se 0.0082 
Lunge 0 . 0037 
Niere 0 . 0185 
Prostata 0 . 0000 
Sinnesorgane 0 . 0 558 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE 3IBLI0THEKEN 
%Haeuf igkei t 

Brust 0.0136 

Eierstock-Uterus 0.0046 

Endokrines- Gewebe 0.0000 

"Foetal 0.0023 

Gastrointestinal 0.0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0.0130 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0082 

Nerven 0,0040 

Prostata 0.0064 

Sinnesorgane 0,0310 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 53 



Blase 
Brust 
Eiersrock 
Endokrines^Gewebe 
Gastrointestinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Haut 
Hepatisch 
Herz 
Hoden 
Lunge 

Magen-Speise roehre 
Muskel-Skelett 
Niere 
Pankreas 
Penis 
Prostata 
Uterus 
Brust-Hyperplasie 
Duenndarm 
Prostata-Hyperplasia 
Samenbiase 
Sinnesorgane 
Weisse Blutkoerperchen 



NORMAL 


TUMOR 


Verhaeltnisse 


%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


U . 


U U VJ U 


0 . 


0051 


0 . 0000 undef 


U . 


L; Z J. O 


0 . 


004 4 


4 .8926 


0 . 2044 


n 

u . 


0 0 91 


0 . 


0182 


0. 5008 


1. 9967 


Pi 

U . 


n n Q 1 

u U ^ 1 


0 . 


0191 


0 , 4784 


2.0902 


u . 


U U J. ^ 


0 . 


0190 


0 . 1018 


9 . 3248 


U . 


n n d. 

U U J 4 


0 . 


006 6 


0.5161 


1 . 9377 


0 . 


0028 


0 . 


0000 


undef 


0 . 0000 


0 . 


0050 


0 . 


0000 


unde f 


0 . 0000 


0 . 


0000 


0 


0065 


0. 0000 


undef 


0 . 


010 6 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Q 


0183 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Q 


007 5 


0 


0095 


0.7901 


1 .2657 


n 
u 


0 0 0 0 


0 


0000 


undef 


undef 


0 


0034 


0 


0000 


unde f 


0. 0000 


0 


0059 


0 


.0137 


0. 4342 


2 . 3033 


0 


. 0000 


0 


. 0000 


undef 


undef 


0 


.0150 


0 


. 1066 


0.1404 


7 . 1232 


0 


.0119 


0 


. 0064 


1 , 8644 


0. 5364 


0 


.0182 


0 


. 0071 


2, 5529 


0. 3917 


0 


. 0254 










0 


. 0093 










0 


. 0059 










0 


. 0089 










0 


. 0000 










0 


. 0000 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 
Entwickiung 0 . 0000 
Gas t rointens tmal 0.0031 
Gehirn O'.OOOO 
Haematopoetisch 0.0039 
Herz-Blutgef aesse 0.0204 
Lunge 0.0370 
Niere 0.0000 
Prostata 0.0000 
Sinnesorgane 0.0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 
Brust 0.0136 
Eier stock-Uterus 0.0000 
Endokrines_Gewebe 0.0000 
Foetal 0.0087 
Gastrointestinal 0.0122 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0130 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0164 
Nerven 0 . 0010 
Prostata 0 . 0128 
Sinnesorgane 0.0000 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 52 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 







"iaeuc j-Qke it 


% Haeui ig ke i t 






3 J. 3. s e 




'\r\ A 


Q 


.0026 


. o ^ 3 J 


0 . 5 4 9 9 


3 r '' J. 3 c 


3 


.0133 


u 


n n 9 9 

. U U Z 


5 . 1158 


0.1635 


Sisrstzock 




n n n n 

. ■ J u u o 


-J 


n Pi n n 

' J U U J 


unde t 






-\ 
\j 


n ;^ 

, J U J o 




J U .■ 






Gastiroincestiinal 


U 


."^ n Q ^ 


u 


n n n p 
u u u u 


unds r 


u . uu u u 




J 


n n Q 
. J U 0 o 


J 


p n T 1 

J U J J 


■ J , Z o U 




Haema" opoe 1 1 s ch 


J 


. U U J. 4 


Q 


0 n n n 

■ J u u U 


under 


n 0 n n Pi 

J . U u u u 


ria u u 


U 


0 n s fi 

. U U J u 


0 


0 0 00 




D 0 n n n 


>-T t~ T 


0 


. occo 


Q 


00 0 0 


unde f 


unds f 


Me L z 




0011 


n 
u 


n n n 0 




0 0 0 0 0 


Hoden 


u 


n n n n 
. u u u u 


Q 


0000 


'^ndef 




Lunge 




. i7 (J o / 


Q 


0000 


undef 


0 nnnn 

w , V V w 


Magsn.~ ipe is e iroehirs 


Q 


.0000 


0 


0 0 0 0 


unde f 


unde f 


L*lLli>A.ej^ O f\.f:rXt: u L 


Q 


.0069 


0 


0060 


1.1420 


0.8755 


Niere 


0 


. 0149 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Pankreas 


0 


. 0038 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Penis 


0 


. 0030 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


. 0024 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Uterus 


0 


. 0033 


0 


0071 


0 . 4642 


2 . 1544 


Brus t-Hyperplas ie 


0 


. 0036 










Duennda rm 


0 


. 0000 










Prostata- Hyperp las le 


0 


. 0000 










Samenblase 


0 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 


.0118 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


. 0000 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinal 


0 


0031 


Gehirn 


0- 


0000 


Haematopoet isch 


0 


oooo 


Herz-Blutgef aesse 


0 


004 1 


Lunge 


0 


0037 


Niere 


0 


0062 


Prostata 


0 


0000 


S innesorgane 


0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0136 


Eierstock- Uterus 


0 


004 6 


Endokrines' Gewebe 


0 


0490 


Foetal 


0 


0198 


Gas t rointes t inal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0020 


Prostata 


0 


0192 


Sinnesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 51 

NORMAL TUMOR Verhaeitnisse 





%Haeuf igkeit 


% 


Haeuf igke i t 


N/T 


T, 




Blase 


0 


0093 


0 


.0077 


1.2123 


0 


8249 


Brust 


0 


0133 


0 


. 0000 


unde f 


0 


0000 


Eierstock: 


0 


0000 


0 


. 0078 


0 . 0000 


undef 


Endokrines Gewebe 


0 


OOlS 


0 


. 0000 


unde f 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0097 


0 


.0095 


1,0178 


0 


9825 


Gehi rn 


0 


0025 


0 


. 0099 


0. 2580 


3 


8754 


Haematopoetisch 


0 


0084 


0 


. 0378 


0.2218 


4 


5091 


Haut 


0 


0099 


0 


.0847 


0. 1175 


8 


5131 


Hepatisch 


0 


0099 


0 


, 0065 


1. 5303 


0 


6535 


Herz 


0 


0011 


0 


. 0000 


unde f 


0 


0000 


Hoden 


0 


0061 


0 


. 0000 


unde f 


0 


0000 


Lunge 


0 


0100 


0 


. 0095 


1.0534 


0 


9493 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


. 0000 


unde f 


undef 


Muske 1-Skelett 


0 


0343 


0 


. 0060 


5.7101 


0 


1751 


Niere 


0 


0000 


0 


. 0137 


0 . 0000 


undef 


Pankreas 


0 


0000 


0 


.0110 


0.0000 


undef 


Penis 


0 


0000 


0 


.0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0071 


0 


.0043 


1. 6779 


0 . 


5960 


Uterus 


0 


0033 


0 


. 0071 


0 . 4642 


2 . 


1544 


Brus t-Hyperplas ie 


0 


0000 












Duennda rm 


0 


0062 












Pros tat a-Hyperp las ie 


0 


0000 












Samenblase 


0 


0000 












Sinnesorgane 


0 


0118 












Weisse Blut koerpe rchen 


0 


0209 













Sntwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehi rn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
S innesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0000 

0...0000 

0. 0039 

0. 0000 

0. 0000 

0. 0062 

0. 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BI3LIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0160 


Endokr ines'^Gewebe 


0 


0735 


Foetal 


0 


0140 


Gast rointest inal 


0 


0366 


Haematopoetisch 


0 


0000 


Haut -Mus kei 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0010 


Prostata 


0 


0128 


S innesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fOr SEQ. ID. NO: 50 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





i Haeuf igkeit 


%Haeuf ig^ei t 






3iase 


r\ 
J 


^ n n n 
u u u u 


0 


0 0 51 


^ n Pi n n 
'J . ' J u u u 


unde f 


3 rus c 


u 


1^ n 0 n 
'u u o u 


Q 


0 000 


unde r 


\J . u u u 


Eierstock 


0 






J u u W 


unde t 


0 n n n n 
u . u u U U 


Endokrines Gewebe 


0 


n ri n n 
U U U U 


n 


U 1 \j y 


U . J U U U 


unde f 


Gasr rointest inai 


0 


00 00 


U 


o n n n 
J U U U 


unde r 


unde f 


Gehirn 


0 


r\ r\ Q 
■J 0 U o 


n 
u 


0 n T 1 

J U J J 


0.2580 


T O T C 1 


Ha ematopoet is ch 


r\ 


i1 0 9 Q 

' J Lf w 


Q 


0 000 


unde f 


n o n n n 
U . ' J u u u 


Hauc 


Q 


00 0 0 


0 


000 0 






He pat: i s cii 


u 


u u u u 


Q 


00 0 0 


unde f 


unde f 


Herz 


n 


0 011 


0 


00 0 0 




0 0 0 n 0 


Hoden 


u 


. u u u u 


Q 


000 0 


unds f 


unde f 


Lunge 


0 


. 007 5 


0 


0000 




n 0 0 n 0 


Magen-Speiseroehre 


0 


.038 6 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Mus j<e-L~DKej.etiti 


0 


. 0017 


0 


0120 


0.1428 


7 . 0051 


Niere 


0 


. 0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


. 0019 


0 


0055 


0 . 3428 


2 . 9168 


Penis 


0 


. 0060 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Prostata 


0 


.0024 


0 


0043 


0 . 5593 


1.7879 


Uterus 


0 


.0033 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


3rust-Hyperplas ie 


0 


.0000 










Duenndarm 


0 


. 0000 










Pros tat a-Hyperp las ie 


0 


, 0059 










Samenblase 


0 


. 0000 










Sinnesorgane 


0 


. 0000 










Weisse Blutkoerpe rchen 


0 


. 0000 











FOETUS 

%Haeuf igkeit 



£ntwi cklung 


0 


0000 


Gast rointenst inal 


0 


0062 


Gehirn 


0' 


0063 


Haematopoet isch 


0 


0079 


Herz-Blutgefaesse 


0 


0000 


Lunge 


0 


0074 


Niere 


0 


0124 


Pros tata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


Q 1 4 Q 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



3rust 


0 


0204 


Eierstock- Uterus 


0 


0091 


Endokrines- Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0227 


Gast roint est inal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0097 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0030 


Prostata 


0 


. 0128 


Sinnesorgane 


0 


. 0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 49 

NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





%Haeufigkeit 


'^Haeuf igkei t 


N/T 


T / 




Blase 


0 


0186 


0 


0077 


2 . 4246 


0 


4124 


Brust 


0 


0293 


0 


0087 


3 . 3637 


0 


2973 


E i e rs t oc k 


0 


0091 


0 


0234 


0.3895 


2 


5671 


P'nHnW-"*'! n ^ n^WPDS 


0 


00 91 


0 


0327 


0 .2791 


3 


5833 




0 


0116 


0 


0143 


0 .8143 


1 


2281 


Gshi rn 


0 


0110 


0 


0110 


1 . 0063 


0 


9937 




0 


0112 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Haut 


0 


0199 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Hepat isch 


0 


014 9 


0 


0065 


2 .2954 


0 


4356 


Herz 


0 


0392 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Ho den 


0 


0122 


0 


0117 


1.0447 


0 


9572 


Lunge 


0 


0224 


0 


0071 


3 . 1603 


0 


3164 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0230 


0 . 4200 


2 


3811 


Muskel-Skelett 


0 


0188 


0 


0300 


0. 6281 


1 


5921 


Niere 


0 


0119 


0 


0137 


0 . 8683 


1 


1517 


Pankreas 


0 


0076 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Penis 


0 


0150 


0 


0267 


0 - 5615 


1 


7808 


Prostana 


0 


0238 


0 


0128 


1 .8644 


0 


5364 


Uterus 


0 


0198 


0 


0000 


undef 


0 


0000 


Brus t- Hype rp las ie 


0 


,0182 












Duenndarm 


0 


0125 













Prostata-Hyperplasie 0.0178 
Samenblase 0 . 0000 
Sinnesorgane 0.0000 
Welsse_Blutkoerperchen 0.0252 



Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 .0154 

0 , 0092 

0-0063 

0 ..0157 

0 . 0245 

0 . 0074 

0 . 0000 

0 .0997 

0 . 0279 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0297 


Endokrines._Gewebe 


0 


0000 


- foetal 


0 


0251 


Gastrointestinal 


0 


0732 


Haematopoetisch 


0 


0114 


Haut-Muskel 


0 


0615 


Hoden 


0 


0234 


Lunge 


0 


0164 


Nerven 


0 


0171 


Prostata 


0 


0192 


Sinnesorgane 


0 


0232 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 48 



NORMAL TUMOR Verhaeltnisse 





^Haeuf igkeit 


iHaeutigkeit 


N/T 




/N 


Blase 


0 


.0186 


0 


.0077 


2 . 42 4 6 


0 


.4124 


3rusr 


0 


. 013 3 


0 


.0 000 


under 


0 


. 0000 


Eiersrock 


0 


00 30 


0 


00 0 0 


unde f 


0 


. 0000 


£ndokrines_Gewebe 


0 


003 6 


0 


0 02 7 


1.33 96 


0 


. :^465 


Gastrointestinal 


0 


0019 


0 


0000 


undef 


0 


. 0000 


Gehirn 


0 


0017 


0 


0033 


0 . 5161 


1 


. 9377 


Haematopoet i 3 ch 


0 


00 0 0 


0 


0 0 00 


undef 


undef 


Haut 


J 


014 9 


r: 

u 


0 000 


undef 


0 


. 0000 


Hepat isch 


0 


014 9 


0 


0 0 0 0 


unde f 


0 


. 0000 


Herz 


0 


14 94 


0 


0000 


undef 


0 


. 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


000 0 


unde f 


unde f 


Lunge 


A 


U IbZ 


(J 


p) Ci n n 

u u u (J 


unde f 


0 


. 0000 


Magen- Spe iseroehre 


u 


n n Q T 
u u y / 


Pi 
U 


n n Pi n 
u u U U 


unde f 


0 


. 0000 


Muskel — Skelett 


0 


0394 


0 


0000 


unde f 


0 


. 0000 


Niere 


0 


0030 


0 


0000 


unde f 


0 


. 0000 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0000 


undef 


0 


. oooo 


Penis 


0 


0150 


0 


0000 


undef 


0 


. 0000 


Prostata 


0 


0024 


0. 


0106 


0 . 2237 


4 


.4697 


Uterus 


0 


0116 


0 . 


0142 


0 . 3123 


1 


2311 


Brust-Hyperplas ie 


0 


0036 












Duennda rm 


0 


0093 












Prostata-Hyperpias ie 


0. 


0030 












Samenblase 


0 


0000 












S innesorgane 


0 


0113 












Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 













FOETUS 

%Haeuf igkeit 



Entwicklung 


0 


0000 


Gastrointenstinai 


0 


0031 


Gehr rn 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Herz-Blutgefaesse 


0 


1472 


Lunge 


0 


0000 


Niere 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 




0 


0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0408 


Eierstock- Uterus 


0 


0274 


Endokr ines^Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0012 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0130 


Hoden 


0 


0234 


Lunge 


0 


0000 


Ne rven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0000 


Sinnesorgane 


0 


0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 47 

NORMAL TUMOR Verhaeitnisse 





%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 


0000 


0 


0051 


0 . 0000 undef 


B rus t 


Q 


0133 


0 


0000 


unde f 


0.0000 


O -L C O ^ ^ 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


R r\ ri r> r* "i np»'=? f^f^Wf^tjC^ 


Q 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 




0 


0019 


0 


0000 


undef 


0.0000 




0 


0017 


0 


0000 


undef 


0.0000 


H a ©ina topoetisch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haut 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Hepa t i s ch 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Herz 


0 


0011 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hoden. 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0062 


0 


0000 


undef 


0 . 0000 


Magen-Speiseroehre 


0 


0193 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Muskel-Skelett 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


unde f 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Panlcreas 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Penis 


0 


0120 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0021 


1.1186 0.8939 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Brus t -Hype rp las xe 


0 


0000 










Duenndarm 


0 


0031 










Pros tata-Hyperp las ie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0235 










Weisse Blutkoerperchen 


0 


0000 











Entwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0.0000 

0 . 0000 

0. 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 .0124 

0.0000 

0 . 0000 



Brus t 

Eierstock -Uterus 
Endokrines^Gewebe 
f'oetal 
Gastrointestinal 
Haematopoetisch 
Haut-Muskei 
Hoden 
Lunge 
Nerven 
Prostata 
Sinnesorgane 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 

%Haeufigkeit 

0 . 0068 

0 . 0023 

0-0000 

0 . 0006 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0.0000 

0 . 0000 

0 , 0000 
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Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 46 





NORMAL 


TUMOR 


Verhael tnisse 




%Haeuf igkeit 


%Haeuf igkeit 


N/T 


T/N 


Blase 


0 , 


004 6 


0 


02 81 


0 . 16 5 3 


6. 


0490 


Brust 


0 . 


0120 


0 


0022 


Q n /I o 
0 . D U ^ 


0. 


1817 


Eierstock 


0 . 


0030 


0 


0104 


0.2922 


3 . 


4228 


Endokrines_Gewebe 


0 . 


0146 


0 


0245 


0.5 954 


1 . 


6797 


Gastrointestinal 


0 . 


0116 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Gehirn 


0 


0432 


0 


0142 


3.03 69 


0 . 


3293 


Haematopoetisch 


0 


0070 


0 


000 0 


undef 


0 . 


0000 


Haut 


0 


0 0 5 0 


0 


'J o 4 / 


0.0587 


17 


. 0262 


Hepatisch 


0 


0000 


0 


012 9 


n n n n n 
u . u u u u 


undef 


Herz 


0 


0159 


0 


013 7 


1 . 15 61 


0. 


8650 


Hoden 


0 


00 61 


0 


0117 


U . D Z Z ^ 


1 . 


9144 


Lunge 


0 


00 3 7 


U 


U 1 o D 


o T o c; "7 


4 . 


4300 


Magen-Speiseroehre 


0 


0097 


0 


0000 


unde f 


0 . 


0000 


Muskel-Skelet t 


0 


0069 


0 


0180 


0 . 3807 


2 . 


6269 


Niere 


0 


0178 


0 


0063 


2 . 6050 


0. 


3839 


Pankreas 


0 


0057 


0 


0055 


1 . 0285 


0. 


9723 


Penis 


0 


0090 


0 


0000 


unde f 


0. 


0000 


Prostata 


0 


0119 


0 


0064 


1.8644 


0. 


5364 


Uterus 


0 


0066 


0 


0214 


0 . 3094 


3 . 


2316 


Brus t -Hyper p las ie 


0 


0036 












Duenndarm 


0 


0156 












'OS tata-Hyperplas ie 


0 


0059 












Samenblase 


0 


0000 












Sinnesorgane 


0 


0000 













Wei3se_Blutkoerperchen 0.00 61 



Sntwicklung 
Gastrointenstinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 .0615 

0.0062 

0-. 0250 

0.0039 

0 . 0164 

0 . 0074 

0 . 0000 

0.0000 

0 .0140 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 

Brust 0.0136 

Eierstock-Uterus 0.0320 

Endokrine3_Gewebe 0.0245 

Foetal 0-0058 

Gastrointestinal 0.0000 

Haematopoetisch 0.0000 

Haut-Muskel 0 . 0389 

Hoden 0.0000 

Lunge 0.0164 

Nerven 0.0261 

Prostata 0.0000 

Sinnesorgane 0.0310 



48 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 45 

NOEIMAL TUMOR Ve rhae 1 tni s s e 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Brust 


0 


0200 


0 


0022 


9.1737 


0.1090 


Eierstock 


0 


0000 


0 


002 6 


0 . 0000 


undef 


Endokrines_Gewebe 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Gastrointestinal 


0 


0058 


0 


0048 


1.2214 


0 . 8187 


Gehirn 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Haematopoet isch 


0 


0056 


0 


0000 


undef 


0 . UU UU 


Haut 


0 


0249 


0 


0000 


undef 


0.0000 


Hepat isch 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


unde f 


Herz 


0 


0064 


0 


0000 


unde f 


0 . 0000 


Hoden 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Lunge 


0 


0000 


0 


000 0 


unde f 


unde f 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskel-Skelett 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0. 0000 


Niere 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0055 


0 . 6857 


1. 4584 


Penis 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Prostata 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Uterus 


0 


0000 


0 


0000 


unde f 


undef 


Brus t-Hyperplasie 


0 


0254 










Duenndarm 


0 


0125 










Prostata-Hyperplasie 


0 


0000 










Samenblase 


0 


0000 










Sinnesorgane 


0 


0000 










Weisse Biutkoerperchen 


0 


0009 











Entwicklung 
Gastrointens tinal 
Gehirn 
Haematopoet isch 
Herz-Blutgef aesse 
Lunge 
Niere 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0.0000 

0*. 0031 

0.0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igkeit 



Brust 


0 


0000 


Eierstock-Uterus 


0 


0000 


Endokrines Gewebe 


0 


0000 


Foetal 


0 


0000 


Gastrointestinal 


0 


0000 


Haematopoet isch 


0 


0000 


Haut-Muskel 


0 


0000 


Hoden 


0 


0000 


Lunge 


0 


0000 


Nerven 


0 


0000 


Prostata 


0 


0064 


Sinnesorgane 


0 


0000 



47 



Elektronischer Northern fur SEQ. ID. NO: 44 

NORMAL TUMOR Verhaeitnisse 

%Haeufigkeit %Haeufigkeit N/T T/N 



Blase 


0 . 


0000 


0 . 


0128 


1^ n n n n 
U . U U u U 


undef 


Brust 


0- 


0173 


0 . 


004 4 


3 . 97 5 3 


0 . 


2516 


Eiers tock 


0 . 


0000 


0 . 


002 6 


0 . 0000 


undef 


Enclokrines_Gewebe 


0 . 


0018 


0 . 


0027 


0 . 6698 


1 . 


4930 


Gast rointestiinal 


0 . 


0019 


0 . 


0143 


0 . 1357 


7 . 


3686 


Gehirn 


0 . 


0017 


0 , 


0066 


0.2580 


3. 


3754 


Haematopoetisch 


0 . 


00 4 2 


0 , 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Haut 


0 . 


00 9 9 




n n n n 
U U U U 


undef 


0 . 


0000 


Hepatisch 


0 . 


0099 


0 


00 65 


1 . 5303 


0. 


6535 


Herz 


0 . 


00 32 


u 


n n n n 
U U U U 


undef 


0. 


0000 


Hoden 


0 


00 61 


0 


0117 


0 . 5224 


1. 


9144 


Lunge 


0 


0 0 62 


u 


n 1 1 p 

U ± LO 


0 . 5267 


1 . 


8986 


Magen-Speiseroehre 


0 


0000 


0 


0000 


undef 


undef 


Muskei-Skeiett 


0 


0017 


0 


0240 


0 . 0714 


14 


.0102 


Niere 


0 


0119 


0 


0068 


1 .7366 0. 


5758 


Pankreas 


0 


0038 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Penis 


0 


0030 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


Prostata 


0 


0024 


0 


0085 


0 . 2797 


3 . 


5758 


Uterus 


0 


0017 


0 


0000 


undef 


0 . 


0000 


B rus t- Hype rp las ie 


0 


0073 












Duenndarm 


0 


0093 












■ostata-Hype rplasie 


0 


0030 












Samenbiase 


0 


. 0000 












Sinnesorgane 


0 


. 0000 













Wei3se_Blutkoerperchen 0.0044 



Entwicklung 
Gast roint ens tinal 
Gehirn 
Haematopoetisch 
Herz-Blutgefaesse 
Lunge 
Nie re 
Prostata 
Sinnesorgane 



FOETUS 

%Haeuf igkeit 

0 . 0000 

0 . 0000 

0*. 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 . 0000 

0 .0000 

0 . 0000 



NORMIERTE/SUBTRAHIERTE BIBLIOTHEKEN 
%Haeuf igke it 
Brust 0.0068 
Eierstock-Uterus 0.0068 
Endokrines^Gewebe 0.0000 
foetal 0.0035 
Gastrointestinal 0.0000 
Haematopoetisch 0.0000 
Haut-Muskel 0.0065 
Hoden 0.0000 
Lunge 0.0082 
Nerven 0.0070 
Prostata 0.0064 
Sinnesorgane 0.0000 



